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A cana-de-açúcar (Saccharum spp.) é uma das principais culturas no Brasil e no mundo, 
no Brasil a cultura vem se expandindo expressivamente, principalmente para áreas com 
condições restritivas de ambiente, tal fato gera grande demanda de novas variedades com 
capacidade de se adaptar e produzir sob condições edafoclimáticas e de manejo adversas, 
no entanto um dos principais limitantes para a seleção e recomendação de novas 
variedades é a variação do seu comportamento frente as mudanças ambientais. Diante 
disto o objetivo deste trabalho foi estudar a interação genótipo × ambiente em clones de 
cana-de-açúcar e selecionar os mais produtivos, estáveis, e adaptáveis, por meio da 
estimação de parâmetros genéticos e predição de valores genotípicos via modelos mistos 
(REML/BLUP). Após passar pelas fases previas de seleção no programa de 
melhoramento genético da Rede Interuniversitária para o Desenvolvimento do setor 
Sucroenergético (RIDESA), uma população de 24 clones de cana-de-açúcar foi avaliada 
na fase experimental (FE). Os experimentos foram conduzidos em 6 locais do estado 
Paraná, que representam os diferentes ambientes de produção. O delineamento 
experimental utilizado foi de blocos ao acaso com 3 repetições por clone. As avaliações 
foram realizadas em cana planta, soca e ressoca. Foram avaliados os seguintes caracteres: 
número de colmos por metro (NCM), massa média de um colmo (MMC), tonelada de 
colmos por hectare (TCH), teor de sacarose aparente (PC), e tonelada de sacarose por 
hectare (TPH). Os dados foram analisados via máxima verossimilhança restrita e melhor 
preditor linear não viesado (REML/BLUP). Os valores de herdabilidade média dos clones 
variaram de 0,47 a 0,84, resultando em valores altos de acurácia seletiva (0,69 – 0,92), 
favorecendo o processo de seleção. Foram observados valores de correlação genotípica 
entre os ambientes são de baixa a intermediária magnitude para todas as caraterísticas 
estudadas (0,13 – 0,50), indicando a presença de interação genótipo × ambiente 
significativa. Em relação aos valores genotípicos preditos destacaram-se para a 
caraterística PC os clones RB006629, RB005003 e RB005017, para TCH foram os clones 
RB005565, RB006655 e RB005098, para TPH foram RB006655, RB005017, RB005098, 
esses clones apresentaram o melhor desempenho geral tanto considerando como não 
considerando os efeitos da interação genótipo × ambiente. Considerando o critério da 
média harmônica da performance relativa dos valores genotípicos (MHPRVG), os 
melhores clones foram para PC, RB006629, RB005017, RB005041, RB005003, 
RB006657; para TCH foram RB005565, RB005098, RB006655, RB005014, RB006656, 
os clones RB005017 e RB005151 apresentaram um desempenho equilibrado em relação 
a estas caraterísticas. Para a caraterística TPH os melhores clones pelo critério MHPRVG 
foram RB006655, RB005017, RB005014, RB005098, e RB005151, devido a sua 
superioridade em relação a produtividade, sua ampla adaptabilidade e sua alta 
estabilidade, estes clones tem alto potencial para ser liberados como variedades 
comerciais. 
Palavras Chave: Saccharum spp., Fitomelhoramento, Interação genótipo × ambiente, 









Sugarcane (Saccharum spp.) is one of the main crops in Brazil and in the world, in Brazil 
the crop has been expanding expressively, mainly to areas with restrictive conditions of 
environment, this fact generates great demand of new varieties with capacity to adapt and 
to produce under adverse edaphoclimatic and handling conditions, however one of the 
main limitations for the selection and recommendation of new varieties is the variation of 
their behavior in the face of environmental changes. Therefore, the objective of this work 
was to study the genotype × environment interaction in sugarcane clones and to select 
those with higher yields, high stability, and wide adaptability, through the estimation of 
genetic parameters and prediction of genotypic values via mixed models (REML / 
BLUP). A population of 24 sugarcane clones was evaluated in the experimental phase 
(FE) in the genetic improvement program of the Interuniversity Network for the 
Development of the Sugarcane Sector (RIDESA). The experiments were conducted in 6 
locations in the state of Paraná, representing the different production environments. The 
experimental design was a randomized block design with 3 replicates per clone. The 
evaluations were performed in plant cane, first and second ratoon. The following 
characteristics were evaluated: number of stalks per meter (NCM), average stalk mass 
(MMC), tonne of stalk per hectare (TCH), apparent sucrose content (PC), and tonne of 
sucrose per hectare (TPH). The data were analyzed via restricted maximum likelihood 
and best non-biased linear predictor (REML / BLUP). The mean heritability values of the 
clones ranged from 0.47 to 0.84, which led to high values of selective accuracy (0.69 - 
0.92), favoring the selection process. The genotypic correlation values between the 
environments are low to intermediate magnitude for all the characteristics studied (0.13 - 
0.50), indicating the presence of genotype × significant environment interaction. The 
clones RB005565, RB006655 and RB005098, for TPH were RB006655, RB005017, 
RB005098, clones RB006629, RB005003 and RB005017. These clones presented the 
best overall performance both considering as not considering the effects of the genotype 
× environment interaction. Considering the criterion of harmonic mean relative 
performance of genotypic values (MHPRVG), the best clones were for PC, RB006629, 
RB005017, RB005041, RB005003, RB006657; for TCH were RB005565, RB005098, 
RB006655, RB005014, RB006656, clones RB005017 and RB005151 showed a balanced 
performance against these characteristics. For TPH the best clones by the criterion 
MHPRVG were RB006655, RB005017, RB005014, RB005098, and RB005151, due to 
their superiority in productivity, their wide adaptability and their high stability, these 
clones have high potential to be released as commercial varieties. 
Keywords: Saccharum spp., Plant breeding, Genotype × environment interaction, 
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1. INTRODUÇÃO GERAL 
A cana-de-açúcar é uma das culturas mais importantes do mundo, sendo a principal 
fonte mundial de açúcar, sendo também uma importante fonte de energia e produção de 
biocombustíveis, contribuindo na geração de empregos renda e consequentemente na 
economia global (D’HONT et al. 2008; MOORE & MING, 2011; MORAIS, L. et al. 
2015). 
O Brasil é o maior produtor mundial de cana seguido pela Índia e a China (FAO, 
2019). A cultura ocupou na safra 2017/2018, uma área de 8,73 milhões de hectares, e 
produziu 633,26 milhões de toneladas de colmos por hectare. A produção de açúcar 
atingiu 37,87 milhões de toneladas, e a produção de etanol foi de 27,76 bilhões de litros, 
no Estado do Paraná, a cultura ocupou uma área de 583,7 mil hectares com uma 
produtividade de 64 ton.ha-1 e uma produção total de 37.477,4 toneladas (CONAB, 2018). 
O melhoramento genético é a principal tecnologia para o desenvolvimento do 
setor sucroenergético (BERDING et al. 2004; MORAIS, L. et al. 2015),  tem contribuído 
significativamente, disponibilizando variedades mais produtivas e adaptadas a diferentes 
condições climáticas e manejo, tolerância a estresses bióticos e outras caraterísticas 
importantes da cana-de-açúcar, (HEINZ 1987; LAKSHMANAN et al. 2005), por meio  
da identificação de materiais com genes favoráveis, recombinação, a traves de 
cruzamentos dirigidos, e seleção nas populações segregantes (BERDING et al. 2004; 
CRUZ et al. 2014; MORAIS, L. et al. 2015; MATSUOKA et al. 2011). 
Todavia a variação do comportamento do material vegetal quando submetido a 
diferentes condições ambientais, fenômeno denominado interação genótipo × ambiente 
(G×A), dificulta a recomendação de genótipos superiores (CROSSA et al. 2010; SILVA 
et al. 2016; SILVEIRA et al. 2012; ZENI-NETO et al. 2009). 
A interação genótipo × ambiente é um fenômeno que afeta as caraterísticas de 
importância econômica na cana-de-açúcar, pois estes são altamente influenciados pelo 
ambiente, dificultando com isto a seleção e recomendação de novas variedades 
(DUARTE & VENCOVSKY, 1999; OLIVEIRA et al. 2005; SKINNER et al. 1987). 
Diferentes metodologias estatísticas têm sido utilizadas para estimar os efeitos da 
G×A, métodos baseados na análise de variância (ANOVA), métodos baseados na análise 
de regressão, e métodos aditivos para os componentes principais e multiplicativos para a 
interação (AMMI). No entanto, estes procedimentos tem apresentado algumas limitações, 
sendo que, consideram os efeitos dos genótipos e da interação são como fixos, não lidam 
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com dados advindos de experimentos desbalanceados, não consideram a heterogeneidade 
das variâncias entre os locais (ELIAS et al. 2016; RESENDE, 2004; RESENDE, 2016). 
 Para contornar os problemas citados anteriormente, a utilização de métodos 
estatísticos que possam predizer de maneira acurada os clones geneticamente superiores 
torna-se imprescindível durante as fases de seleção dos programas de melhoramento 
genético, nesse sentido, os modelos lineares mistos (REML/BLUP) tem sido utilizado 
com sucesso na seleção de genótipos superiores (BRASILEIRO et al. 2016a; CROSSA, 
2012; OLIVEIRA et al. 2005; ZENI-NETO et al. 2009; ZENI-NETO et al. 2013).  
O REML é o melhor procedimento de estimação de componentes de variância. O 
BLUP é o procedimento ótimo na predição de valores genéticos permitindo maior 
acurácia de seleção, comparar diferentes variedades no tempo (diferentes safras) e espaço 
(diferentes locais), correção dos efeitos da ambientais, estimação dos componentes de 
variância, e predição dos valores genéticos (RESENDE, 2016). Pode-se ainda selecionar 
genótipos com altas produtividades para uma ampla gama de ambientes, ou seja, com alta 
estabilidade e ampla adaptabilidade, através da obtenção da média harmônica da 
performance relativa dos valores genotípicos (MHPRVG) via modelos mistos (MENDES 
DE PAULA et al. 2014; RESENDE, 2007a; OLIVEIRA et al. 2005). 
 Define-se de estabilidade à previsibilidade do comportamento de um genótipo  
em diferentes condições ambientais, já a adaptabilidade é a resposta do genótipo à 
melhoria ambiental (CRUZ et al. 2014; RESENDE, 2015).  
Diante disto, o objetivo deste trabalho foi avaliar a interação genótipo × ambiente 
em uma população constituída de 24 clones de cana-de-açúcar, na última fase de seleção 
clonal, em seis diferentes ambientes de produção no estado do Paraná, durante 3 safras, 
visando selecionar novas variedades de cana-de-açúcar com maiores produtividades que 






2. REVISÃO DE LITERATURA 
 
2.1 ORIGEM E CARATERIZAÇÃO DA CANA-DE-AÇÚCAR 
A cana-de-açúcar (Saccharum spp.) é uma planta perene da família das gramíneas, 
originaria do sudeste da Ásia (DANIELS & ROACH, 1980). É cultivada em 
aproximadamente 80 países nas regiões tropicais e subtropicais, principalmente pela sua 
capacidade de armazenar sacarose (açúcar) nos seus colmos, é propagada de forma 
assexuada (TEW & COBILL, 2008). Aproximadamente 75% da demanda de açúcar 
mundial é fornecida pela cana-de-açúcar (MING et al. 2006). 
A cana-de-açúcar moderna (Saccharum spp.) é um híbrido muito complexo que 
tem se obtido através de cruzamentos interespecíficos entre diferentes espécies do gênero 
Saccharum (S. officinarum, S. spontaneum, S. robustum, S. barberi, e S. sinense) 
(BERDING et al. 2004; MING et al. 2006; SREENIVASAN et al. 1956). Estudos do 
genoma destes híbridos sugerem que 70-80% da composição genética é devido ao aporte 
de S. officinarum, 10-20% de S. spontaneum, e aproximadamente 10% é devido à 
recombinação entre cromossomos destas espécies. As variedades atuais são poliploides 
com um número de cromossomos aproximado de 120, e isto contribui a altos níveis de 
heterozigoze (D’HONT et al. 2008; MOORE & BOTHA 2013). 
Devido as suas caraterísticas anatômicas e fisiológicas, a cana-de-açúcar é uma 
das culturas com maior eficiência no uso da energia solar e consequentemente na 
conversão em energia química que pode ser usada para produção de eletricidade, 
biocombustíveis além da produção de açúcar (D’HONT et al. 2008; MOORE et al. 2013; 
TEW & COBILL, 2008). 
2.2 IMPORTÂNCIA DA CANA-DE-AÇÚCAR 
A cana-de-açúcar é uma das principais culturas do mundo, representando uma 
fonte econômica importante em pelo menos 80 países (TEW & COBILL, 2008), dos quais 
o Brasil é o maior produtor seguido pela Índia e a China (FAO, 2019), dela se derivam 
uma série de produtos e subprodutos, tais como açúcar, álcool e energia a partir do bagaço 
(MOORE et al. 2013).  
Segundo dados da FAO, (2019), no ano 2017 a cultura da cana-de-açúcar tem sido 
cultivada em uma área de 26 milhões de hectares em regiões tropicais e subtropicais no 
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mundo, produzindo 18 bilhões de toneladas de matéria prima aproximadamente, com uma 
media de produtividade de 71 ton.ha-1. 
No Brasil segundo estimativas da Conab (2018), a safra nacional (2017/2018) 
ocupou uma área de 8,73 milhões de hectares, tendo uma produção de 633,26 milhões de 
toneladas de colmos por hectare, com 37,87 milhões de toneladas de açúcar e 27,76 
bilhões de litros de etanol. Segundo este mesmo levantamento, área ocupada pela cana de 
açúcar no estado do paraná foi de 583,7 hectares, com uma produtividade de 64.207 
ton.ha-1 e uma produção total de 37.477,4 ton.ha-1, apresentado uma queda em 
comparação com a safra 2016/2017 devido principalmente às condições climáticas. 
2.3 MELHORAMENTO GENÉTICO DA CANA-DE-AÇÚCAR 
Em Java  no ano de 1888, foi descoberto que a semente botânica da cana-de-açúcar 
era viável (BERDING et al. 2004). A partir desse momento, o de melhoramento genético 
da cana de açúcar pode ser dividido em cinco acontecimentos históricos: (1) Cruzamentos 
entre canas nobres (S. officinarum), para obtenção de variedades que aportaram um 
incremento nos rendimentos e qualidade de açúcar, com baixos teores de fibra e 
impurezas, porém essas variedades eram muito suscetíveis a pragas e doenças; (2) 
Nobilização, ou cruzamentos entre canas nobres (S. officinarum) com a espécie selvagem 
S. spontaneum, e posteriormente o retrocruzamento da progênie F1 com o parental nobre 
para obter a rusticidade da espécie S. spontaneum sem perder a produção de açúcar da S. 
officinarum (3) Cruzamentos entre variedades nobilizadas para obter híbridos; (4) 
Cruzamentos de híbridos para obter as variedades atuais (MING et al. 2006; 
SREENIVASAN et al. 1956). 
As principais variedades utilizadas no começo da indústria açucareira, foram 
espécies S. officinarum conhecidas também como canas nobres dentre destas a principal 
foi a Otaheite também conhecida como Bourbon, que foi a mais utilizada nas regiões 
produtoras do mundo, até 1890, quando foi atacada pelos fungos Phaeocytostroma 
sacchari e Glomerella tucumanensis, outra variedade de cana nobre muito importante do 
século 19 até o início do século 20, foi a Cheribon originada em Java, e introduzida 
posteriormente nas principais regiões produtoras do mundo, a Cheribon foi parte 
importante dos programas de melhoramento como genitor em cruzamentos para a 
posterior obtenção de híbridos (JAMES 2004). 
Devido à susceptibilidade das variedades nobres às doenças, o processo de 
nobilização foi adotado em diferentes países produzindo muitas variedades importantes 
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para a produção nas décadas de 1930 até 1960, um dos primeiros e mais importantes 
híbridos foi a POJ2878 desenvolvida em Java, e que em 1930 ocupou aproximadamente, 
90% da área nesse país, sendo introduzida posteriormente nas principais regiões 
produtoras da Ásia e América (JAMES 2004). A partir dos anos 1960 começaram a 
funcionar os programas de melhoramento genético no Brasil, tendo sucesso na obtenção 
de novas variedades (LANDELL & BRESSIANI 2008). 
O melhoramento genético é a principal tecnologia para o desenvolvimento do 
setor, através do desenvolvimento de novas variedades mais produtivas e adaptadas a 
diferentes climáticas, os principais estresses bióticos e outras caraterísticas importantes 
para o manejo da cana-de-açúcar (BERDING et al. 2004; HEINZ 1987; LAKSHMANAN 
et al. 2005; MATSUOKA et al. 2011; MORAIS, L. et al. 2015). 
A característica tonelada de açúcar por hectare (TPH) é um caráter importante nos 
programas de melhoramento, já que é economicamente importante, também seus 
componentes, a tonelada de cana por hectare (TCH) e o conteúdo de açúcar (PC); os 
caráteres agronômicos como a capacidade de brotação, o florescimento, a tolerância a 
seca e o frio, a adaptação a colheita e o plantio mecanizado e a precocidade também são 
considerados importantes no processo de seleção clonal (SKINNER et al. 1987). 
2.4 MELHORAMENTO GENÉTICO DA CANA-DE-AÇÚCAR NO BRASIL 
No Brasil as primeiras variedades de cana-de-açúcar cultivadas foram espécies S. 
officinarum chamadas de cana nobre introduzidas durante o processo de colonização 
(JAMES 2004; LANDELL & BRESSIANI, 2008). 
O uso de variedades introduzidas de outros países se manteve até que no final da 
década do 60, quando se iniciaram os primeiros programas de melhoramento no Brasil, 
sendo: O Programa Nacional de Melhoramento genético da Cana-de-açúcar 
(PLANALSUCAR) e o Centro de Tecnologia Canavieira (COPERSUCAR) (LANDELL 
& BRESSIANI, 2008). 
Em 1990 o PLANALSUCAR foi transferido para as Universidades Federais, 
formando-se assim a Rede Interuniversitária para o Desenvolvimento do Setor 
Sucroenergético (RIDESA), contribuindo com o desenvolvimento de variedades 
adaptadas a diferentes condições ambientais visando suprir as necessidades do setor 
sucroenergético brasileiro (BARBOSA et al. 2012; MATSUOKA et al. 2005). 
Incrementos na produtividade têm sido relatados desde o começo dos programas 
de melhoramento genético no Brasil. Segundo Barbosa et al. (2012), desde 1970 até 2011, 
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a produtividade aumentou até atingir 155,7 Kg ha-1 em ATR (açúcar total recuperável), 
em que 50% dos ganhos são devido à adoção de novas tecnologias de produção e o 
restante é atribuído utilização de novas variedades.  
O desenvolvimento de variedades mais adaptadas a condições gerais ou 
especificas permite a expansão da produção em ambientes mais restritivos (MENDES DE 
PAULA et al. 2014; OLIVEIRA et al. 2005; SILVEIRA et al. 2012; VERISSIMO et al. 
2012). Segundo Matsuoka et al. (2011), essa expansão não compete diretamente por áreas 
produtoras de outras culturas importantes como milho e soja, e não ameaça as áreas 
naturais, sendo a área ocupada atualmente pela cana-de-açúcar pertencente anteriormente 
as pastagens. 
2.5 ETAPAS DO MELHORAMENTO GENÉTICO DA CANA-DE-AÇÚCAR 
Barbosa et al. (2012), ressaltam que os principais aspectos de um programa de 
melhoramento genético são: a escolha de genitores superiores, o aumento da variabilidade 
genética por meio de cruzamentos e a seleção.  
As etapas dos programas de melhoramento genético da cana-de-açúcar podem ser 
agrupadas em três: (1) seleção de genitores; (2) hibridação; (3) seleção clonal, onde os 
clones obtidos serão multiplicados, e avaliados em diferentes anos e ambientes de 
produção. 
2.5.1 CRUZAMENTOS 
A hibridação entre genitores para a geração de variabilidade e obtenção 
populações segregantes, seguido pela seleção dentro dessas populações, são os 
procedimentos clássicos adotados no melhoramento de plantas de espécies de propagação 
assexuada (RESENDE & BARBOSA, 2006). A escolha dos genitores superiores e o 
planejamento dos cruzamentos são importantes etapas para o sucesso de um programa de 
melhoramento (BERDING et al. 2004; CHANG & MILLIGAN, 1992; HEINZ & TEW, 
1987; RESENDE & BARBOSA, 2006). Isso pode ser obtido, convencionalmente, por 
dois tipos de hibridações (BERDING et al. 2004; VERÍSSIMO et al. 2002): 
a) Cruzamentos Biparentais: Cruzamento simples utilizando-se dois parentais 
conhecidos. 
b) Policruzamentos: Quando é utilizado um grupo de parentais selecionados, que é 
intercruzado. Nesse caso, conhece-se somente o parental feminino, de onde serão 
coletadas as panículas fecundadas por machos diversos. 
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No Brasil, a atividade de hibridação tem sido desenvolvida em áreas litorâneas da 
Bahia, Alagoas, e mais recentemente, em Pernambuco, que oferecem condições 
climáticas bastante favoráveis ao florescimento e à viabilidade dos grãos de pólen 
(BARBOSA et al. 2012). Muitos programas de melhoramento de cana-de-açúcar no 
mundo utilizam-se de uma “Casa de Fotoperíodo”, ou seja, fazem uso de condições 
artificiais para induzir o florescimento da cana-de-açúcar (LANDELL & BRESSIANI, 
2008). 
Segundo HEINZ & TEW (1987), planejamento dos cruzamentos é realizado 
adotando-se os seguintes critérios: 
1. Grau de endogamia entre genitores; 
2. Teor de açúcar; 
3. Produtividade agrícola; 
4. Resistência às principais doenças (carvão, mosaico, ferrugens, amarelinho e 
escaldadura); 
5. Capacidade de brotação da soqueira; 
6. Hábito ereto de crescimento da touceira dos genitores. 
2.5.2 SELECÃO 
Os métodos e as estratégias de seleção podem mudar de um programa para outro. 
Na RIDESA, as seleções são divididas em cinco diferentes fases, podendo durar de 12 a 
15 anos até a liberação de uma nova variedade (LANDELL & BRESSIANI, 2008). 
2.5.2.1 Primeira fase de seleção (T1) 
A primeira fase de seleção é constituída por um grande número de seedlings 
provenientes de cruzamentos direcionados (KIMBENG & COX, 2003). No Brasil esta 
etapa é chamada de T1, e anualmente são produzidos pela RIDESA, milhares de seedlings 
(plântulas). Juntamente com as plântulas, são alocadas no campo parcelas de cultivares-
padrão, as quais são essenciais para se obter estimativas prévias do Brix, além de servirem 
de referência na seleção dos genótipos para florescimento, chochamento e tolerância as 
principais doenças e pragas da cultura (BRASILEIRO, et al. 2016a). 
Embora a seleção massal seja aplicada rotineiramente nesta fase, esse tipo de 
seleção tem sofrido críticas devido a sua ineficiência, vários estúdios demostram que a 
seleção de famílias seguida da seleção individual apresentaria maiores ganhos que a 
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simples seleção massal, principalmente em caracteres de baixa herdabilidade 
(BRASILEIRO et al. 2016a; KIMBENG & COX, 2003; STRINGER et al. 2011). 
A seleção em cana soca é preferida em alguns programas de melhoramento em 
climas temperados, pois permite observar a capacidade de rebrota dos clones 
(MATSUOKA et al. 2005). Nesta fase de seleção, as avaliações inicialmente consistem  
na observação de clones que apresentem: a) mais de seis colmos por touceira; b) colmos 
de idade fisiológica semelhante e de diâmetro médio; c) hábito de crescimento ereto; d) 
tolerância às principais doenças fúngicas de ocorrência natural na região; e) ausencia de  
florescimento e chochamento s;  f) Brix semelhante ou superior ao das cultivares-padrão 
(BASTOS, 2005; BRASILEIRO et al. 2016a; BRASILEIRO et al. 2016b;  MATSUOKA 
et al. 2005).  
2.5.2.2 Segunda fase de seleção (T2) 
A segunda fase de seleção é constituída por clones selecionados na fase T1. 
Devido ao fato de ainda haver um grande número de clones e pouco material vegetativo 
impossibilita a implementação de experimentos com repetições, portanto, o delineamento 
utilizado nesta etapa é o em blocos aumentados (DBA) (BARBOSA et al. 2005). Cada 
bloco é geralmente constituído por 18 clones, cada clone é plantado em um sulco de 4 a 
5 metros com uma única repetição, ou seja, num único bloco; e ao menos duas 
testemunhas (variedades padrões) que se repetem em todos os blocos, para comparar os 
resultados dos clones avaliados (MATSUOKA et al. 2005). 
Na fase T2, a avaliação e realizada para os mesmo caracteres relatados no T1 na 
fase de planta e soca (MATSUOKA et al. 2005). 
2.5.2.3 Terceira fase de seleção (T3) 
A terceira fase de seleção consiste na avaliação dos clones selecionados na fase 
T2. Nesta fase  é geralmente utilizado o delineamento em blocos aumentados (DBA), 
com duas repetições por clone sendo avaliados em mais de um local (MATSUOKA et al. 
2005). 
As avaliações são feitas em duas colheitas, cana-planta e cana-soca, avalia-se além 
da produtividade de colmos, o Brix, o teor de sacarose aparente (PC), além de serem 






2.5.2.4 Fase de multiplicação (FM) 
A fase de multiplicação consiste, basicamente, na multiplicação dos clones 
selecionados na fase T2 para obter mudas a serem utilizadas na fase T3, quando as 
avaliações nesta fase serão feitas em mais de um local, e dos clones selecionados na fase 
T3 para obtenção de mudas a serem utilizadas na fase experimental (FE).  
Após terem sido multiplicados, os clones selecionados são enviados aos diversos 
locais, em geral usinas e destilarias conveniadas que possuem estações experimentais. 
2.5.2.5 Fase experimental (FE) 
A fase experimental é a última fase de seleção dos programas de melhoramento 
genético da cana-de-açúcar, nesta fase os clones promissores são avaliados em 
experimentos no delineamento de blocos completos ao acaso com pelos menos três 
repetições, em diferentes localidades e várias safras consecutivas (SKINNER et al. 1987; 
BERDING et al. 2004; MATSUOKA et al. 2005). Paralelamente aos ensaios de 
competição, são conduzidos ensaios adicionais com o intuito de se obter a curva de 
maturação dos clones avaliados (MATSUOKA et al. 2005).  
Comumente essas avaliações mostram interações significativas  entre os genótipos 
e ambientes,  genótipos e anos e uma interação tripla envolvendo genótipos, locais e anos 
(ALLARD & BRADSHAW, 1964; BORÉM & MIRANDA, 2013). Isto implica que o 
comportamento dos genótipos pode não ser o mesmo quando existem diferenças entre os 
ambientes, uma vez que  o fenótipo é influenciado pelo ambiente  (BARBOSA et al. 
2014). O uso adequado das informações resultantes dessas avaliações pode auxiliar na 
recomendação de variedades mais produtivas, estáveis e com maior capacidade de 
adaptação a diferentes ambientes de produção (ALLARD  & BRADSHAW, 1964; 
RAIZER & VENCOVSKY, 1999). 
2.6 INTERAÇÃO GENOTIPOS × AMBIENTES 
O desempenho da cana-de-açúcar como outras culturas é afetado tanto por fatores 
internos, ou seja, sua composição genética (genótipo), como externos ou das condições 
nas que se desenvolve (ambiente) e a interação entre ambos (genótipo × ambiente) 
(ELIAS et al. 2016; MALOSETTI et al. 2013; MOHAMMADI et al. 2007).  
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Na presença de interação (G×A) a resposta fenotípica em diferentes ambientes não 
é a mesma para todos os genótipos, e as consequências das variações entre os genótipos 
são, em sua maior parte devido ao efeito ambiental, acarretando na redução da correlação 
entre os valores fenotípicos e o genotípicos (COMSTOCK & MOLL, 1963; CROSSA et 
al. 2004; CROSSA et al. 2010) 
Quando se avalia uma população em diferentes condições ambientais, dependendo 
o tamanho da população e o número de ambientes considerados, o número de 
combinações ou tipos de interação (G×A) pode ser muito grande, porem só uma pequena 
porção dessa interação é importante para a seleção (ALLARD & BRADSHAW, 1964).   
O mais importante é interpretar o grau de complexidade da interação (G×A). 
Segundo Vencovsky (1987), a interação pode ser de dois tipos enquanto ao grau de 
complexidade: a) interação simples, que acontece devido a diferenças na variabilidade 
genética do material dentro de cada ambiente; e b) interação complexa, resultante  da falta 
de correlação entre os genótipos de um ambiente para outro, isto significa que um material 
superior em um ambiente tem o seu desempenho afetado com a mudança ambiental e 
pode não ser em outro. 
Alguns caracteres são mais influenciados pela variação ambiental que outros, na 
cana-de-açúcar os caráteres de produção como tonelada de cana por hectare (TCH), e 
consequentemente, tonelada de açúcar por hectare (TPH), tem sua expressão fortemente 
influenciada pelas condições ambientais (SKINNER et al. (1987). 
As interações (G×A) do tipo complexa causam significativas variações no 
desempenho das culturas e por tanto dificultam a recomendação de novas cultivares 
(CROSSA et al. 2004; ELIAS et al. 2016;  MALOSETTI et al. 2013). 
2.6.1 ADAPTABILIDADE E ESTABILIDADE 
Na presença de interação (G×A) de tipo complexa, o estudo dessa interação é feito 
por meio da estimação de parâmetros de adaptabilidade e estabilidade, que fornecem 
informações sobre o comportamento de uma variedade frente as mudanças ambientais, a 
fim de tornar a seleção e recomendação mais acurada (MENDES de PAULA et al. 2014; 
OLIVEIRA et al. 2005; SILVA & DUARTE, 2006; SILVEIRA et al. 2012). 
Na literatura é possível encontrar diferentes definições dos termos de adaptabilidade 





2.6.2 MÉTODOS PARA AVALIAÇÃO DA INTERAÇÃO GENÓTIPO × 
AMBIENTE  
Diferentes métodos têm sido utilizados para analisar a interação genótipo × 
ambiente, dentre das quais destacam-se os métodos baseados na análise de variância  
(ANOVA), os métodos via análise de  regressão linear como o de Finlay & Wilkinson 
(1963), Eberhart & Russell (1966), a metodologia de Lin & Binns (1988), Carneiro 
(1998); os modelos estatísticos de efeitos principais aditivos e interação multiplicativa 
(AMMI) de Gauch (1988), e o método da média harmônica (MHPRVG) preconizado por 
Resende (2007b). 
O método tradicional baseado na análise de variância conjunta dos experimentos 
considerando todos ambientes identifica a interação genótipo × ambiente, porém não 
analisa ela, devido a isso pode ser enganoso (ZOBEL et al. 1988). 
2.6.2.1 Método de Finlay & Wilkinson (1963) 
O método de Finlay & Wilkinson (1963), é baseado na análise de regressão linear, 
e mede a resposta de cada genótipo às variações do ambiente, considerando uma variável 
dependente em função de um índice ambiental. 
Por esse método a estabilidade é interpretada a partir do coeficiente de regressão, 
portanto, este parâmetro indica o grau de variação de um genótipo tanto nos ambientes 
mais favoráveis como em aqueles ambientes desfavoráveis, já a adaptabilidade indica a 
resposta as variações do ambiente. 
Para Finlay & Wilkinson (1963), o genótipo ideal é aquele com uma média 
elevada, que seja capaz não só de responder a melhoria do ambiente, mas também de 
manter seu desempenho quando desenvolvido em condições de ambiente desfavoráveis, 
estatisticamente é aquele com coeficiente de regressão baixo, próximo de 1. 
Aqueles genótipos com médias elevadas e com coeficiente de regressão maior que 
1, são considerados de adaptabilidade específica em ambientes favoráveis, porém, em 
ambientes desfavoráveis reduzem significativamente seu desempenho, sendo 
considerados de baixa estabilidade. Os genótipos com médias elevadas e com coeficiente 
de regressão menor que 1 são considerados de adaptabilidade específica em ambientes 
adversos, por manter bom desempenho em ambientes desfavoráveis são considerados de 
alta estabilidade (FINLAY & WILKINSON, 1963). 
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O método combina componentes aditivos e multiplicativos, analisando os efeitos 
principais e a interação, porém apresenta várias deficiências na adaptação do modelo, 
além disso, o método pode confundir os efeitos da interação com os efeitos principais 
(ZOBEL et al. 1988). 
2.6.2.2 Metodologia de Eberhart & Russel (1966) 
O método de Eberhart & Russel (1966), assim como o método de Finlay & 
Wilkinson (1963) é baseado na análise de regressão linear, no entanto, esse método além 
de considerar o coeficiente de correlação dos valores fenotípicos de uma variável 
dependente dos genótipos em função de um índice ambiental, considera também os 
desvios da regressão. 
Por este método a adaptabilidade é dada pelo coeficiente de regressão, assim 
genótipos que apresentam um valor de coeficiente de regressão igual a 1 são considerados 
de ampla adaptabilidade, genótipos com coeficiente de regressão maior que 1, 
consideram-se que tem um melhor comportamento em ambientes favoráveis, 
contrariamente genótipos que apresentam um coeficiente de regressão menor que 1 são 
considerados de melhor comportamento em ambientes desfavoráveis. 
Já o parâmetro de estabilidade é dado pelos desvios da regressão, de maneira que 
genótipos que apresentem desvios igual a 0, são considerados de alta estabilidade, 
genótipos com desvios maiores que 0, são considerados de baixa estabilidade. 
2.6.2.3 Metodologia de Pi proposta por Lin & Binns (1988), e a decomposição de 
Pi (CARNEIRO, 1998) 
Lin & Binns (1988), definiram o parâmetro Pi como medida de estabilidade e 
adaptabilidade, sendo a medida de superioridade máxima de um genótipo. Esse parâmetro 
representa o somatório dos quadrados médios das distâncias entre a resposta de um 
determinado genótipo para um dado ambiente e a resposta do genótipo que apresenta 
produtividade máxima no mesmo ambiente, nos diversos ambientes estudados. Assim, 
quanto menor for o valor do parâmetro Pi mais estável é o genótipo, apresentando melhor 
desempenho no maior número de ambientes possíveis. 
A estatística Pi compara o desempenho de um genótipo, em relação a outro 
genótipo hipotético com coeficiente de regressão próximo a unidade, como uma medida 
de adaptabilidade, e a sua variação, o que é uma medida de estabilidade fenotípica (Cruz 
et al. 2014). 
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A recomendação de cultivares através deste método, é uma recomendação geral, 
diante disto Carneiro (1988), propôs uma variante que permite decompor o estimador Pi, 
e fazer a recomendação para ambientes tanto favoráveis como desfavoráveis. 
2.6.2.4 Modelo de Efeitos Principais Aditivos e Interação Multiplicativa (AMMI) 
(GAUCH, 1988) 
A análise AMMI combina, num único modelo, componentes aditivos para os 
efeitos principais de genótipos (gi) e ambientes (ej), e componentes multiplicativos para 
o efeito da interação (ga)ij. Assim, a resposta média de um genótipo i num ambiente j 
(GAUCH & ZOBEL, 1996; ZOBEL et al. 1988). 
Este método faz o estudo da interação G×A, via decomposição da soma de 
quadrados original (SQG×A), em uma porção denominada padrão e em outra denominada 
ruído, a primeira possibilita a identificação de fatores ambientais e genotípicos mais 
diretamente relacionados à interação, sendo obtida após o descarte de ruídos adicionais 
ao erro experimental. Isso proporciona uma melhoria na capacidade preditiva das 
respostas fenotípicas (GAUCH, 1988; ZOBEL et al. 1988). 
A análise permite uma análise mais detalhada da interação G×A; garante a seleção 
de genótipos, capitalizando suas interações positivas com os ambientes; propicia 
estimativas mais precisas das respostas genotípicas; possibilita fácil interpretação gráfica 
dos resultados, em gráficos biplots. Portanto, pode ajudar tanto na identificação de 
genótipos de alta produtividade e amplamente adaptados como na realização do 
zoneamento agronômico, com fins de recomendação regionalizada (GAUCH & ZOBEL, 
1996; ZOBEL et al. 1988). 
A maioria dos métodos para a análises da interação G×A já mencionados 
anteriormente, embora tenham sido utilizados no melhoramento genético, apresentam 
uma série de limitações. A ANOVA é um modelo aditivo, portanto identifica, mas não 
interpreta a interação além de ter problemas com dados desbalanceados e não ortogonais, 
os modelos baseados na regressão apresentam problemas de adequação na modelagem, a 
metodologia AMMI interpreta melhor a interação, mas é um modelo de efeitos fixos. 
2.6.2.5 Uso dos modelos mistos (REML/BLUP) na avaliação da interação 
Genótipo × Ambiente 
Uma metodologia que tem mostrado ótimos resultados no melhoramento tanto 
animal quanto vegetal graças à sua capacidade de lidar com as dificuldades demonstradas 
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pelas outras metodologias e gerar estimativas mais acuradas de parâmetros genéticos e 
valores genotípicos que auxiliam na seleção de genótipos superiores é o uso de modelos 
lineares mistos (REML/BLUP) (PIEPHO et al. 2008; RESENDE, 2004; RESENDE & 
THOMPSON, 2004). 
Este método é baseado em modelos mistos que geralmente consideram os efeitos 
do ambiente como fixos e os efeitos dos tratamentos (genótipos) como aleatórios 
(PIEPHO et al. 2008; STRINGER,1996; THOMPSON et al. 2005). Um modelo linear 
misto é o seguinte: 
? ? ?? ? ?? ? ? 
Em que: y é o vector dos dados observados, β e u são os vetores dos efeitos fixos 
e aleatórios respectivamente, X e Z são as matrizes de incidência e e é o vector do erro 
aleatório. 
O fato de considerar os efeitos genotípicos como aleatórios é de fundamental 
importância no melhoramento genético, já que isto conduz a maiores acurácias seletivas, 
devido ao efeito shrinkage que  tende a forçar as predições em direção à média geral, e 
eliminar os efeitos residuais do ambiente, isto permite fazer uma seleção genotípica 
(PIEPHO et al. 2008; RESENDE, 2004). Piepho (1994), comparando a metodologia 
BLUP com a metodologia AMMI, demonstrou que o BLUP foi mais preciso na seleção. 
Segundo Resende (2016), em termos gerais as principais vantagens do uso de 
metodologia  REML/BLUP na seleção são: i) permite maior acurácia de seleção, ii) 
permite comparar diferentes variedades no tempo (anos, e safras) e espaço (diferentes 
locais), iii) a correção dos efeitos da ambientais, iv) estimação dos componentes de 
variância, e predição dos valores genéticos, v) capacidade de lidar com dados de 
experimentos desbalanceados e não ortogonais.  
O uso de procedimentos de seleção mais simples que levem em consideração 
produtividade, estabilidade e adaptabilidade, estão sendo explorados, tal é o caso do uso 
do método Lin & Binns (1988), e no contexto dos modelos mistos, o método da média 
harmônica da performance relativa dos valores genotípicos (MHPRVG) (BASTOS et al. 
2007; MENDES DE PAULA et al. 2014; OLIVEIRA et al. 2005; RESENDE, 2007a). 
Um método que seleciona os genótipos simultaneamente por seus valores 
genéticos e estabilidade é o BLUP sob as médias harmônicas dos valores genotípicos 
(MHVG). Quanto menor o desvio padrão do comportamento genotípico nos locais, maior 
será o valor de MHVG, assim a seleção pelos maiores valores de MHVG implica na 
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seleção para produtividade e estabilidade, simultaneamente. Quanto à adaptabilidade 
pode ser mensurada pela performance relativa dos valores genotípicos (PRVG), onde os 
valores genotípicos preditos são expressos como proporção da média geral de cada local 
obtendo-se posteriormente o valor médio desta proporção através dos locais (RESENDE, 
2007b). 
Segundo Resende (2007a), a seleção considerando simultaneamente a 
produtividade, estabilidade e adaptabilidade pode ser feita por meio da média harmônica 
da performance relativa dos valores genéticos (MHPRVG), apresentando como principais 
vantagens, quando comparada com outros métodos: a) considera os efeitos genotípicos 
como aleatórios e, portanto, fornece estabilidade e adaptabilidade genotípica e não 
fenotípica; b) permite lidar com desbalanceamentos; c) permite lidar com 
heterogeneidade de variâncias; d) permite considerar erros correlacionados dentro de 
locais; e) fornece valores genéticos já descontados (penalizados) da instabilidade; f) pode 
ser aplicado com qualquer número de ambientes; g) não depende da estimação de outros 
parâmetros, tais como coeficientes de regressão; h) gera resultados na própria grandeza 
ou escala do caráter avaliado; i) permite computar o ganho genético com a seleção pelos 
três atributos (produtividade, adaptabilidade e estabilidade), simultaneamente. 
Oliveira et al. (2005), avaliaram 180 clones de cana-de-açúcar em três ambientes 
diferentes na fase T3 do programa de melhoramento da RIDESA, utilizando o método 
MHPRVG, selecionando clones superiores para produtividade, adaptabilidade e 
estabilidade simultaneamente para a variável TCH. No mesmo trabalho o método foi 
comparado com o de Lin & Binns (1988), os autores concluíram que apresenta a 
vantagem de fornecer resultados na própria escala de medição do caráter avaliado, os 
quais podem ser interpretados diretamente como valores genéticos. Entretanto Mendes de 
Paula et al. (2014), avaliando diferentes métodos na seleção de clones de cana-de-açúcar 
no estado de Minas Gerais também concluíram que o método MHPRVG foi o mais 
eficiente dentre os métodos avaliados. 
Bastos et al. (2007), que avaliaram 70 clones e duas testemunhas de cana-de-
açúcar em sete ambientes, encontraram alta correlação entre os valores genotípicos 
capitalizando a interação genótipo × ambiente com os valores preditos pelo método 





3. MATERIAL E MÉTODOS 
3.1 EXPERIMENTOS 
Foram avaliados na fase experimental do Programa de Melhoramento Genético 
da Cana-de-Açúcar (PMGCA) da Universidade Federal do Paraná (UFPR) / Rede 
Interuniversitária para o Desenvolvimento do Setor Sucroalcooleiro (RIDESA), 24 clones 
obtidos através de cruzamentos realizados na Estação Experimental da Serra do Ouro, 
pertencente à Universidade Federal de Alagoas, localizada no Município de Murici, 
estado de Alagoas, Brasil e 2 variedades comerciais foram usadas como testemunhas 
(RB867515, RB72454) (Tabela 1). 





RB006655 SP80-1520 RB855536 
RB005017 SP80-1816 RB855536 
RB005098 SP80-1842 RB855536 
RB005014 RB835486  RB825548 
RB005151 SP80-1842 RB855536 
RB006607 RB855536  SP80-1816 
RB006629 SP80-1816 RB855536 
RB005565 RB75126 RB835205 
RB005041 SP80-1816 RB855536 
RB005598 RB835487 CB68-34 
RB006676 RB785679 ? 
RB006634 SP80-1816 RB855536 
RB006656 SP80-1520 RB855536 
RB005182 SP80-1842 RB835205 
RB006624 SP80-1842 RB855536 
RB005482 SP80-1816 RB855536 
RB005205 RB867515 ? 
RB006610 SP80-1842 RB855156 
RB006609 RB855536 SP80-1816 
RB005294 RB835486 ? 
RB005003 SP80-1842 RB855536 
RB005206 RB835487 ? 
RB006638 SP80-1816 RB855536 
RB006657 TUC71-7 RB835486 
RB72454* CP53-76 ? 
RB867515* RB72454 ? 
      *Padrões. 
       ? - Pólen originado de policruzamento (genitor masculino desconhecido). 
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Os experimentos foram instalados no delineamento em blocos casualizados, com 
3 repetições, em que as parcelas experimentais foram constituídas de 4 linhas de 8 metros 
de comprimento e um espaçamento de 1,4 metros entrelinhas em todos os locais. 
TABELA 2 – LOCALIZAÇÃO E CLASSIFICAÇÃO DOS AMBIENTES ONDE FORAM 
CONDUZIDOS OS EXPERIMENTOS COM 24 GENÓTIPOS DE CANA-DE-AÇÚCAR, NO ESTADO 
DO PARANÁ, BRASIL, NAS SAFRAS AGRÍCOLAS 2010/11, 2011/12 E 2012/13. 
UNIDADE USINA LOCAL AMBIENTE  COORDENADAS ALTITUDE (m) 
IVAI IVAÍCANA SÃO PEDRO DO IVAÍ   A*  Lat 23° 51’ S, Long 51° 53’ W 360  
NP NOVA PRODUTIVA ASTORGA B  Lat 23° 05’ S, Long 51° 38’ W 430  
GOI GOIOERÊ MOREIRA SALES C  Lat 24° 06’ S, Long 52° 53’ W 500  
AA ALTO ALEGRE COLORADO E  Lat 22° 54’ S, Long 51° 54’ W 480  
SAB SABARÁLCOOL PEROBAL E  Lat 23° 55’ S, Long 53° 28’ W 330  
STA SANTA TEREZINHA IGUATEMI E  Lat 23° 23’ S, Long 52° 05’ W 500   
*A: Potencial de produção muito alto (>95 t/ha), B: Potencial de produção alto (90-95 t/ha), C: Potencial 
de produção médio/alto (85-89 t/ha), E: Potencial de produção baixo (70-79 t/ha).  
Fonte: CTC 
 
 O plantio dos experimentos nos locais foi efetuado nas seguintes datas: 
20/04/2010 em Sabarálcool, 30/04/2010 em Santa Terezinha, 05/05/2010 em Goiorê, 
18/06/2010 em Alto Alegre, 29/06/2010 em Ivaícana e 15/07/2010 em Nova Produtiva. 
 Os clones foram cultivados em regime de sequeiro e receberam os tratos culturais 
de acordo com os procedimentos normalmente utilizados em cada Usina.  
3.2 AVALIAÇÃO DOS EXPERIMENTOS 
Os experimentos foram avaliados durante três safras agrícolas (cortes), sendo 
último corte em 2013. 
Os caracteres mensurados foram: número de colmos por metro (NCM), massa 
média de colmo (M1C), teor de sacarose aparente (PC), tonelada de colmos por hectare 
(TCH) e tonelada de sacarose por hectare (TPH). Nas avaliações, foi realizada a contagem 
de número de colmos por parcela para estimar o número de colmos por metro (NCM), 
além disso três amostras de 10 colmos por parcela foram coletadas nas duas linhas 
centrais, estas amostras foram usadas para estimar a massa média de um colmo (M1C), 
uma amostra de 5 colmos por parcela foi enviada para os laboratórios das usinas para 
realizar a analise tecnológica e estimar o teor de sacarose aparente (PC). O cálculo da 
TCH foi realizado por meio da fórmula:???? ? ??????? ??????????? ? ????? 2. A 
produtividade de sacarose por hectare, dada em TPH foi obtida por meio da fórmula: 





3.3 ANÁLISES ESTATÍSTICAS 
Para o presente estudo consideraram-se como ambientes a combinação de seis 
locais (Usinas) e três anos (safras agrícolas), totalizando 18 ambientes. 
Foram utilizados os dados referentes à todas características anteriormente citadas, 
no entanto, dando maior importância para os caracteres tonelada de colmos por hectare 
(TCH), teor de sacarose aparente (PC) e tonelada de sacarose por hectare (TPH), já que 
esses caracteres indicam a produtividade. 
O modelo estatístico adotado para a avaliação dos clones durante vários anos ou 
safras, para estimar os componentes de variância (REML) e os valores genotípicos 
(BLUP) dos clones para os caracteres avaliados foi:  
?? ? ? ?? ? ???? ? ? ??? ? ????? ? ? ???? ? ???? ? ? 
Em que:  
? é o vetor de dados;?? é o vetor dos efeitos das combinações repetição-local-medição 
(assumidos como fixos) somados à média geral, ? é o vetor dos efeitos genotípicos 
(assumidos como aleatórios), ?? é vetor dos efeitos da interação de genótipos com locais 
(aleatórios), ?? é o vetor dos efeitos da interação genótipos × medições, ??? é o vetor 
dos efeitos da interação tripla genótipos × locais × medições (assumidos como aleatórios), 
? é o vetor dos efeitos permanentes de parcela dentro de locais (assumidos como 
aleatórios) e ? é o vetor de erros ou resíduos (aleatórios). As letras maiúsculas 
representam as matrizes de incidência para os referidos efeitos. 
Os efeitos ambientais de blocos dentro de locais (b), medições (m), locais (l) e as 
interações bloco × medição dentro de locais e locais × medições são consideradas como 
efeitos fixos em um único vetor de efeitos fixos (f) dado pela combinação bloco-medição-
local. 
Os seguintes componentes de variância foram estimados:   
???: variância genotípica entre clones. 
????? : variância da interação genótipo × ambiente. 
???: variância residual entre os clones. 
??? = 
???
??? ? ? ???? ? ? ???? ??????? ?
? ???????? ?????














? : herdabilidade média entre clones.  





???? ? ????? ?????????
: correlação genotípica através dos ambientes. 
Por meio desse modelo foram obtidos os preditores BLUP empíricos 
(REML/BLUP) dos valores genotípicos livres da interação, dados por μ + g, em que μ é 
a média de todos os locais e g é o efeito genotípico livre da interação genótipo × ambiente. 
Para cada local j, os valores genotípicos (Vg) são preditos por μj + gi + (ga)ij, em que μj é 
a média do local j, gi é o efeito genotípico do clone i, no local j, e (ga)ij é o efeito da 
interação genótipo × ambiente relativo ao clone i. 
A predição dos valores genotípicos capitalizando a interação média (gam) nos 
diferentes locais é dada por μj + gi + gam, sendo calculada por: μ + [(Vg + V??/ n) Vg]gi, 
em que μ é a média geral de todos os locais, n é o número de locais e gi é o efeito genotípico 
do clone i. 
Os valores genotípicos originais foram padronizados e são representados em 
escala de desvio padrão, portanto, a média geral é igual a zero, para representar as 
testemunhas RB867515 e RB72454, tendo em vista que as duas não estavam presentes 
em todos os locais, usou-se o maior valor dentre as duas no local avaliado. A seguinte 
formula foi utilizada: 
? ? ????? ? ???? ? 
Em que Z é o valor genotípico padronizado, Vgij é o valor genotípico real do clone 
i no local j, ?? é a media geral no local j e ? é o desvio padrão? 
A seleção conjunta considerando-se, simultaneamente, a produtividade, a 
estabilidade e a adaptabilidade dos clones é dada pela estatística média harmônica da 







Em que n é o número de locais onde se avaliou o clone i; e Vgij é o valor genotípico do 
clone i no local j, expresso como proporção da média desse local.  
Na estimação de componentes de variância, Vgij e MHPRVGi empregou-se o modelo 155 
do software Selegen (RESENDE, 2016). 
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4. RESULTADOS E DISCUSSÃO  
4.1 PARÂMETROS GENÉTICOS E COMPONENTES DE VARIÂNCIA 
As estimativas das herdabilidade de parcelas individuais no sentido amplo (h2g) 
apresentaram valores de: 0,16 para a caraterística NCM, 0,17 para MMC e 0,16 para PC, 
para os caracteres TCH e TPH os valores estimados foram de 0,06 e 0,03 respectivamente 
(Tabela 3). Segundo a classificação de Resende (2002), os valores para NCM, MMC, PC 
são considerados moderados, já para TCH  e TPH  são considerados baixos. Valores de 
herdabilidade baixos para TCH e TPH são bastante comuns, já que são caraterísticas 
altamente influenciadas pelo ambiente. Ramos et al. (2017), encontraram valores baixos 
de herdabilidade (0,13), para TCH, em seleção de clones de cana energia na fase T2. 
Oliveira et al. (2005), encontraram o mesmo valor (0,13), para TCH, em seleção de clones 
na fase T3. Os valores de herdabilidade no sentido amplo observados podem estar 
associados à diferentes fatores, principalmente, fatores tais como a variância ambiental e 
o delineamento dos experimentos (BARBOSA et al. 2014). Segundo Barbosa et al. 
(2004), o uso de maior número de repetições, pelo menos quatro nas ultimas fases, pode 
ser útil para aumentar a herdabilidade no sentido amplo e assim melhorar a resposta à 
seleção. 
Os valores da herdabilidade média entre clones (h2mc) foram de moderados a altos 
para todos os caracteres, Resende (2002), para NCM (0,84), MMC (0,78), PC (0,65), 
TCH (0,67), e TPH (0,47) (Tabela 3). Dessa forma, a partir dos resultados obtidos, 
recomenda-se a seleção de clones baseando na herdabilidade média entre clones. 
Para o caso da acurácia de seleção (raâ) os valores estimados foram 0,69 para TPH, 
0,81 para PC, 0,82 para TCH, 0,88 para MMC e 0,92 para NCM (Tabela 3), este 
parâmetro fornece confiabilidade na predição de valores genotípicos para a seleção de 
novas variedades; considerasse que para TPH o valor é intermediário, para PC, TCH e 
MMC são considerados altos e para NCM muito altos  (RESENDE & DUARTE, 2007). 
Ramos et al. (2017), avaliando clones de cana energia encontraram valores de acurácia 
seletiva de 0,51 para teor de sacarose (PC), concluindo que esses valores favorecem o 






TABELA 3 - ESTIMATIVA DOS PARÂMETROS GENÉTICOS E AMBIENTAIS PARA OS 
CARACTERES NÚMERO DE COLMOS POR METRO (NCM), MASSA MÉDIA DE COLMO 
(MMC), TONELADA DE COLMOS POR HECTARE (TCH), TEOR DE SACAROSE APARENTE 
(PC) E TONELADA DE SACAROSE POR HECTARE (TPH), EM 24 CLONES DE CANA-DE-
AÇÚCAR (SERIE RB00) AVALIADOS EM SEIS AMBIENTES NO ESTADO DO PARANÁ. 
PARÂMETROS NCM MMC TCH PC TPH 
???* 0,55 0,01 37,46 0,14 0,38 
????  0,027 0,00 5,80 0,09 0,31 
????  0,38 0,01 69,96 0,22 1,27 
?????  0,14 0,00 30,25 0,08 1,04 
??????  0,72 0,00 85,79 0,02 1,18 
??? 1,71 0,03 391,05 0,33 7,90 
??? 3,54 0,05 620,36 0,89 12,07 
h2g  0,16 ± 0,04 0,17 ± 0,04 0,06 ± 0,03 0,16 ± 0,04 0,03 ± 0,01 
h2mc  0,84 0,78 0,67 0,65 0,47 
raâ 0,92 0,88 0,82 0,81 0,69 
rgl 0,59 0,45 0,35 0,38 0,23 
rgm 0,95 0,85 0,87 0,60 0,55 
rglm 0,50 0,40 0,26 0,26 0,13 
MÉDIA  10,85 1,48 114,86 13,87 15,69 
*Variância genotípica (???), variância da interação genótipos × medições (???? ), variância da interação 
genótipos × locais (???? ), variância da interação genótipos × locais × medições (????? ), variância dos efeitos 
permanentes de parcela (?????? ), variância residual (???), variância fenotípica individual (???), heritabilidade 
de parcelas individuais no sentido amplo, ou seja, dos efeitos genotípicos totais (h2g=h2), herdabilidade no 
sentido amplo da média de genótipos (h2mc), acurácia da seleção de genótipos (raâ), correlação genotípica 
através dos locais, válida para qualquer medição (rgl), correlação genotípica através das medições, válida 
para qualquer local (rgm), correlação genotípica através dos locais e medições (rglm), Média geral do 
experimento. 
 
Foram observados valores correlação genotípica através dos locais (rgl) de 0,59 
para NCM, 0,45 para MMC, 0,38 para PC, 0,35 para TCH e 0,23 para TPH, implicando 
em um alto nível de interação genótipos × locais (G×L) e indicando que não 
necessariamente o melhor clone em um local será também em outro (Tabela 3).  
A estimativa da correlação genotípica da performance dos clones através dos anos 
(rgm), forneceu valores altos (≥0,85) para NCM, MMC e TCH, indicando que o 
desempenho enquanto a essas características é pouco influenciado pelas condições 
ambientais de uma safra para outra, porem para PC e TPH (≤0,60) forneceu valores 
menores, indicando a presença da interação entre genótipos e cortes (G×A), 
demonstrando a importância da avaliação dos clones em mais de uma safra. 
Quando se considera a estimativa da correlação genotípica do comportamento dos 
clones nos locais e anos (ambientes) (rglm) torna-se fundamental os estudos de 
adaptabilidade e estabilidade, pois seu valor é baixo para todas as caraterísticas, variando 
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de 0,13 para TPH a 0,50 para NCM, indicando interação genótipos × ambiente (G×A) do 
tipo. 
A interação genótipo × ambiente é um fenômeno frequente nos programas de 
melhoramento genético, o que dificulta a recomendação de novas variedades (BASTOS 
et al. 2007; OLIVEIRA et al. 2005; RESENDE, 2015). Oliveira et al. (2005), encontraram 
o valor de correlação genotípica entre os ambientes de 0,62 para TCH, enquanto Bastos 
et al. (2007), ao avaliarem a tonelada de Brix por hectare (TBH), encontraram um valor 
de 0,49, ambos relataram existência moderada de interação genótipos × ambiente (G×A) 
de tipo complexa, justificando a necessidade de se considerar o estudo da adaptabilidade 
e a estabilidade para fins de uma seleção mais confiável. 
4.2 SELEÇÃO PARA O CONJUNTO DE AMBIENTES SEM CAPITALIZAR 
A INTERAÇÃO E PARA CADA AMBIENTE CAPITALIZANDO A 
INTERAÇÃO  
Os valores genotípicos para os 24 clones de cana-de-açúcar e duas testemunhas 
não se capitalizando a interação genótipo × ambiente para os caracteres: NCM, MMC, 
TCH, PC e TPH respectivamente encontram-se na tabela 4.  
Para o número de colmos por metro (NCM) os cinco genótipos com maiores 
médias foram RB005565, RB005151, RB005182, RB006606 e RB005014 variando de 
11,51 a 12,13. Para MMC os clones com maiores médias foram RB006655, RB005017, 
a variedade RB867515, RB005041 e RB006629 variando de 1,56 a 1,63. Para TCH os 
cinco melhores clones foram RB005565, RB006655, RB005098, RB005014 e RB006656 
variando de 119,55 a 122,38. Para teor de sacarose aparente (PC) as maiores médias foram 
dos clones RB006629, RB005003, RB005017, RB005041, RB006657 variando de 14,10 
a 14,36. Para tonelada de sacarose por hectare (TPH), os clones com melhores 
desempenhos foram RB006655, RB005017, RB005098, RB005014, RB005151 variando 
de 16,02 a 16,40. Dentro destes, três genótipos se destacam para ambas caraterísticas 









TABELA 4 - MÉDIAS GENOTÍPICAS NÃO SE CAPITALIZANDO A INTERAÇÃO (μ+g) E 
ORDENAMENTO (R) DE 24 CLONES DE CANA-DE-AÇÚCAR (SÉRIE RB00) E DUAS 
TESTEMUNHAS PARA OS CARÁTERES NÚMERO DE COLMOS POR METRO (NCM), MASSA 
MÉDIA DE COLMO (MMC), TONELADA DE COLMOS POR HECTARE (TCH), TEOR DE 
SACAROSE APARENTE (PC), E TONELADA DE SACAROSE POR HECTARE (TPH), EM SEIS 
AMBIENTES DO ESTADO DE PARANÁ. 
CLONE 
NCM MMC TCH PC TPH 
μ+g R μ+g R μ+g R μ+g R μ+g R 
RB006655 10,73 15 1,63 1 122,34 2 13,95 13 16,40 1 
RB005017 10,46 20 1,60 2 118,95 6 14,13 3 16,25 2 
RB005098 11,33 7 1,51 8 121,26 3 13,72 20 16,15 3 
RB005014 11,52 5 1,50 12 120,68 4 13,97 12 16,12 4 
RB005151 11,76 2 1,40 21 117,41 8 14,04 7 16,02 5 
RB006607 10,81 13 1,51 11 117,10 9 14,02 10 15,96 6 
RB006629 9,99 24 1,56 5 113,59 15 14,36 1 15,93 7 
RB005565 12,13 1 1,45 16 122,38 1 13,15 26 15,89 8 
RB005041 10,07 23 1,56 4 115,32 12 14,12 4 15,88 9 
RB005598 10,72 16 1,55 7 118,10 7 13,59 22 15,80 10 
RB006676 11,32 8 1,42 20 115,34 11 13,82 18 15,75 11 
RB006634 10,51 18 1,51 9 115,72 10 13,87 17 15,70 12 
RB006656 11,44 6 1,51 10 119,55 5 13,20 25 15,68 13 
RB005182 11,68 3 1,35 25 113,10 17 13,87 16 15,64 14 
RB006624 11,14 10 1,42 18 113,85 14 13,80 19 15,57 15 
RB867515* 10,15 22 1,58 3 115,13 13 13,53 23 15,55 16 
RB005482 10,84 12 1,39 23 111,36 22 14,03 8 15,54 17 
RB005205 10,97 11 1,44 17 113,12 16 13,94 14 15,52 18 
RB006610 10,49 19 1,47 15 111,55 19 14,02 9 15,52 19 
RB006609 11,52 4 1,36 24 112,70 18 13,92 15 15,51 20 
RB005294 9,90 25 1,55 6 111,39 21 14,00 11 15,49 21 
RB005003 10,55 17 1,42 19 110,52 23 14,14 2 15,37 22 
RB005206 11,32 9 1,32 26 109,55 24 14,10 6 15,31 23 
RB006638 10,36 21 1,49 13 111,40 20 13,67 21 15,25 24 
RB006657 9,62 26 1,48 14 106,58 26 14,10 5 15,07 25 
RB72454* 10,75 14 1,40 22 108,31 25 13,52 24 15,02 26 
MÉDIA GERAL 10,85   1,48   114,86   13,87   15,69   
*Testemunhas nos experimentos. 
Os valores genotípicos quando não se capitaliza a interação (μ+g) irão se manter 
através dos ambientes, portanto uma recomendação dos clones com maiores valores pode 
ser feita tanto nos locais considerados na rede experimental como em locais diferentes 
daqueles avaliados, já que esta estimativa não está considerando o efeito da interação 
genótipo × ambiente (BASTOS et al. 2007; RESENDE 2007a). 
No entanto quando se consideram os efeitos da a interação genótipo × ambiente 
por local (μ+g+ga) e a interação genótipo × ambiente media (μ+g+gam) podem ser feitas 
recomendações para cada local dentro da mesma rede experimental considerada ou em 
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áreas com o mesmo padrão de interação genótipo × ambiente respectivamente 
(RESENDE, 2007a). 
Nas Figuras 1, 2, 3, 4 e 5 é apresentado o comportamento dos seis clones com os 
melhores desempenhos quando se capitaliza a interação genótipo × ambiente média 
(μ+g+gam) nos seis ambientes para os caracteres: NCM, MMC, TCH, PC e TPH 
respectivamente. 
FIGURA 1 - COMPORTAMENTO DOS SEIS CLONES DE MAIORES MÉDIAS E DAS 
TESTEMUNHAS (PAD454/7515) PARA O NÚMERO DE COLMOS POR METRO (NCM), 
CONSIDERANDO A INTERAÇÃO GENÓTIPO × AMBIENTE MÉDIA (μ+g+gam). 
 
MEDZ: Média geral padronizada; PAD454/7515: Maior média do padrão no local avaliado. 
Para NCM destacam-se os clones RB005151 e RB005565, os quais foram 
superiores em relação à média geral e as testemunhas em todos os locais, com médias 
variando de 9,28 o local Nova Produtiva a 14,72 em Ivaícana, e 9,20 em Nova Produtiva 
a 15,10 em Ivaícana, respectivamente. Entretanto a testemunha RB867515 apresentou 
valores de 7,33 a 10,43, enquanto a RB72454 apresentou valores 7,63 – 13,78. Os locais 
com maiores médias foram Ivaícana e Alto Alegre com medias gerais de 13,94 e 11,58 






FIGURA 2 - COMPORTAMENTO DOS SEIS CLONES DE MAIORES MÉDIAS E DAS 
TESTEMUNHAS (PAD454/7515) PARA A MASSA MÉDIA DE UM COLMO (MMC), 
CONSIDERANDO A INTERAÇÃO GENÓTIPO × AMBIENTE MÉDIA (μ+g+gam). 
 
MEDZ: Média geral padronizada; PAD454/7515: Maior média do padrão no local avaliado. 
Para  MMC destacam-se os clones RB00665 e RB005017 que foram superiores 
em relação à média geral dos experimentos e as testemunhas em pelo menos cinco dos 
seis locais avaliados, as menores médias para estes clones foram encontradas no local 
Sabarálcool e foram de 1,08 e 1,04, respectivamente, já as maiores médias foram 
encontradas no local Alto Alegre e foram 1,98 e 1,85, respectivamente (Figura 2, 
Apêndice 2). Os menores valores para as testemunhas foram 0,85 e 1,02 no local 
Sabarálcool para RB72454 e RB867515, respectivamente, já os maiores valores 
genotípicos preditos para essas testemunhas foram 1,73 para RB72454 e 1,94 para 
RB867515, a RB867515 ficou dentre os cinco melhores nos locais Sabaralcool, Alto 
Alegre e Santa Terezinha (Figura 2, Apêndice 2). Os ambientes com maiores médias 
foram Ivaícana com 1,97 e Alto Alegre com 1,73 (Figura 2, Apêndice 2). 
 Os caracteres NCM e MMC são os componentes de tonelada de colmos por 
hectare (TCH), porém, há uma forte correlação negativa entre ambos caracteres, 
recomendando-se a seleção direta para tonelada de colmos por hectare (TCH) (SKINNER 
et al. 1987). 
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FIGURA 3 - COMPORTAMENTO DOS SEIS CLONES DE MAIORES MÉDIAS E DAS 
TESTEMUNHAS (PAD454/7515) PARA A TONELADA DE COLMOS POR HECTARE (TCH), 
CONSIDERANDO A INTERAÇÃO GENÓTIPO × AMBIENTE MÉDIA (μ+g+gam). 
 
 
MEDZ: Média geral padronizada; PAD454/7515: Maior média do padrão no local avaliado. 
Para TCH considerando a de maior média no local avaliado as testemunhas 
(PAD454/7515) apresentaram valores genotípicos variando entre 70,18 em Sabarálcool e 
177,59 em Ivaícana (Figura 3, Apêndice 3). Os locais com maiores médias foram Ivaícana 
com 194,45 e Goioerê com uma média geral de 133,4, os locais com menores médias 
foram Santa Terezinha com 75,01 e Sabarálcool com 76,75 (Figura 3, Apêndice 3).  
Dentre os clones promissores com melhor desempenho destacam-se o RB005565 
o qual mostrou-se superior à média geral e as testemunhas em todos ambientes, 
comportando-se muito bem em ambientes mais restritivos, o RB006655 mostrou-se 
superior à média geral e as testemunhas em cinco dos seis locais, tendo melhor 
desempenho nos ambientes favoráveis, o RB005098 foi superior às testemunhas e à 
média geral em todos os ambientes, mostrando melhor comportamento em ambientes de 
media restrição, o RB006656 e RB005017 mantiveram um desempenho com pouca 




FIGURA 4 - COMPORTAMENTO DOS SEIS CLONES DE MAIORES MÉDIAS E DAS 
TESTEMUNHAS (PAD454/7515) PARA O TEOR DE SACAROSE APARENTE (PC), 
CONSIDERANDO A INTERAÇÃO GENÓTIPO × AMBIENTE MÉDIA (μ+g+gam). 
 
MEDZ: Média geral padronizada; PAD454/7515: Maior média do padrão no local avaliado. 
Para PC os ambientes com maiores médias foram Goioerê com 15,67 e Santa 
Terezinha com 15,26, já as menores médias foram 12,34 em Ivaícana e 12,15 em Nova 
Produtiva (Figura 4, Apêndice 4). Considerando a maior média para o local avaliado para 
as testemunhas (PAD454/7515) os valores genotípicos variaram de 11,72 em Nova 
Produtiva a 15,57 para RB867515 em Goioerê (Figura 4, Apêndice 4).  
Dentre os clones promissores destacam-se o RB006629 que foi o melhor 
considerando a interação média, com médias variando de 12,38 no ambiente de Ivaícana 
a 16,26 no local Goioerê, apresentando melhor desempenho nos ambientes de média e 
alta restrição, o clone com maior média foi RB005003, sendo de 16,42 no ambiente 
Goioerê, mantendo um considerável desempenho nos ambientes de média e alta restrição, 
outros clones promissores foram RB005206, RB005017, RB005041 e RB006657 (Figura 
4, Apêndice 4). 
 Segundo Skinner et al. (1987), TCH e PC são dois dos caracteres mais importantes 
na cana-de-açúcar. No entanto, a tonelada de açúcar por hectare (TPH) é o caráter 




Para TPH, os seis clones melhor ranqueados, ou seja, que em geral melhor 
aproveitaram a interação genótipo × ambiente média considerando todos os locais 
(μ+g+gam), foram os clones RB006655, RB005151, RB005017, RB005098, RB006607 
e RB005014. A média geral considerando a interação média foi de 15,98. Os locais com 
maior média foram o Ivaícana com 23,99 e Alto Alegre com 18,78; já os locais com 
menor média foram Sabarálcool com 8,1 e Santa Terezinha com 10,99. Considerando a 
de maior média no local avaliado as testemunhas (PAD454/7515) apresentaram valores 
genotípicos que variaram de 8,0 no local Sabarálcool a 21,81 em Ivaícana (Figura 5, 
Apêndice 5).  
FIGURA 5 - COMPORTAMENTO DOS SEIS CLONES DE MAIORES MÉDIAS E DAS 
TESTEMUNHAS (PAD454/7515) PARA A TONELADA DE SACAROSE POR HECTARE (TPH), 
CONSIDERANDO A INTERAÇÃO GENÓTIPO × AMBIENTE MÉDIA (μ+g+gam). 
 
MEDZ: Média geral padronizada; PAD454/7515: Maior média do padrão no local avaliado. 
Dos clones promissores, destaca-se o RB006655 que apresentou médias variando 
de 8,56 em Sabarálcool a 26,06 em Ivaícana, demonstrando um desempenho superior em 
relação à média geral e as testemunhas principalmente por ser responsivo nos ambientes 
de maior qualidade, nos ambientes de menor qualidade teve uma queda no desempenho 
porem mantendo sua superioridade exceto em Santa Terezinha onde a seu desempenho 
foi próximo das testemunhas (Figura 5, Apêndice 5). Outros destaques foram: o clone 
RB005017 que apresentou médias variando de 8,57 em Sabarálcool a 25,65 em Ivaícana, 
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este clone mostrou um comportamento altamente previsível, sendo superior em relação à 
média geral e as testemunhas em todos os ambientes avaliados, e o clone RB005098 que 
apresentou médias de 8,83 em Sabarálcool a 23,55 em Ivaícana, este clone mostrou um 
comportamento melhor em ambientes medianamente restritivos, ou seja aqueles de tipo 
C e E. Os outros clones promissores foram RB005014, RB005151 e RB006607 (Figura 
5, Apêndice 5). 
4.3 SELEÇÃO SIMULTANEA PARA PRODUTIVIDADE, 
ADAPTABILIDADE E ESTABILIDADE DE VALORES GENOTÍPICOS 
Nas Tabelas 5, 6, 7, 8 e 9 são apresentados os resultados das estimativas sobre a 
estabilidade dos valores genotípicos (MHVG), da adaptabilidade de valores genotípicos 
(PRVG e PRVG*μ) e da estabilidade e adaptabilidade de valores genotípicos (MHPRVG 
e MHPRVG*μ) para as características, NCM, MMC, PC, TCH e TPH, preditos pela 
método da média harmônica da performance relativa dos valores genotípicos  para os 24 
clones de cana-de-açúcar e as duas testemunhas. 
O procedimento da média harmônica da performance dos valores genotípicos 
(MHPRVG), permite a seleção de clones superiores, com alta estabilidade e ampla 
adaptabilidade simultaneamente. A média harmônica dos valores genotípicos (MHVG), 
estima a estabilidade, entretanto, a performance dos valores genotípicos através dos 
ambientes (PRVG), estima a adaptabilidade (OLIVEIRA et al. 2005). 
A estabilidade refere-se à constância do desempenho dos clones através dos 
diferentes ambientes, já a adaptabilidade é a habilidade de resposta dos clones à melhoria 















TABELA 5 - ESTABILIDADE DE VALORES GENOTÍPICOS (MHVG); ADAPTABILIDADE DE 
VALORES GENOTÍPICOS (PRVG E PRVG*μ); ESTABILIDADE E ADAPTABILIDADE DE 
VALORES GENOTÍPICOS (MHPRVG E MHPRVG*μ) PARA NÚMERO DE COLMOS POR 
METRO (NCM) PREDITOS PARA OS 24 CLONES DE CANA-DE-AÇÚCAR (SÉRIE RB00). 
CLONE MHVG CLONE PRVG PRVG*μ CLONE MHPRVG MHPRVG*μ 
RB005565 11,75 RB005565 1,14 12,34 RB005565 1,14 12,32 
RB005151 11,37 RB005151 1,10 11,92 RB005151 1,10 11,92 
RB005182 11,26 RB005182 1,09 11,82 RB005182 1,09 11,80 
RB005014 11,05 RB005014 1,07 11,63 RB005014 1,07 11,59 
RB006609 10,97 RB006609 1,07 11,59 RB006609 1,07 11,56 
RB005206 10,93 RB006656 1,06 11,50 RB006656 1,06 11,49 
RB006656 10,91 RB005206 1,05 11,45 RB005206 1,05 11,43 
RB006676 10,89 RB005098 1,05 11,42 RB006676 1,05 11,42 
RB005098 10,86 RB006676 1,05 11,42 RB005098 1,05 11,40 
RB006624 10,66 RB006624 1,03 11,19 RB006624 1,03 11,18 
RB005205 10,50 RB005205 1,02 11,02 RB005205 1,01 11,01 
RB005482 10,29 RB005482 1,00 10,83 RB005482 1,00 10,82 
RB005598 10,22 RB006607 0,99 10,74 RB006607 0,99 10,72 
RB72454*  10,17 RB005598 0,99 10,72 RB005598 0,99 10,72 
RB006655 10,15 RB72454  0,99 10,71 RB72454  0,99 10,69 
RB006607 10,14 RB006655 0,99 10,69 RB006655 0,98 10,68 
RB005003 10,01 RB005003 0,97 10,52 RB005003 0,97 10,51 
RB006634 9,99 RB006634 0,97 10,48 RB006634 0,97 10,48 
RB005017 9,88 RB006610 0,96 10,40 RB006610 0,96 10,40 
RB006610 9,86 RB005017 0,96 10,40 RB005017 0,96 10,39 
RB006638 9,80 RB006638 0,95 10,30 RB006638 0,95 10,29 
RB005041 9,46 RB867515 0,92 9,99 RB867515 0,92 9,98 
RB006629 9,39 RB005041 0,92 9,96 RB005041 0,92 9,95 
RB005294 9,23 RB006629 0,91 9,87 RB006629 0,91 9,86 
RB867515* 9,03 RB005294 0,90 9,74 RB005294 0,90 9,73 
RB006657 8,94 RB006657 0,87 9,42 RB006657 0,87 9,42 
*Testemunhas nos experimentos; MGHV: Média harmônica dos valores genotípicos, PRVG: 
Performance relativa dos valores genotípicos, MHPRVG: Média harmônica da performance relativa dos 
valores genotípicos, μ: Média geral. 
 
Para NCM os cinco clones com maiores valores de estabilidade (MHGV) foram 
RB005565, RB005151, RB005182, RB005014 e RB006609. Os mesmos clones também 
apresentaram os maiores valores de adaptabilidade (PRVG), e pelos três critérios 
produtividade, estabilidade e adaptabilidade (MHPRVG), no caso das testemunhas 
RB867515 e RB72454 o desempenho de ambas foi abaixo do mostrado pelos clones 
anteriormente mencionados enquanto a estabilidade (MHGV), adaptabilidade (PRVG) e 






TABELA 6 - ESTABILIDADE DE VALORES GENOTÍPICOS (MHVG); ADAPTABILIDADE DE 
VALORES GENOTÍPICOS (PRVG E PRVG*μ); ESTABILIDADE E ADAPTABILIDADE DE 
VALORES GENOTÍPICOS (MHPRVG E MHPRVG*μ) PARA A MASSA MÉDIA DE UM COLMO 
(MMC) PREDITOS PARA OS 24 CLONES DE CANA-DE-AÇÚCAR (SÉRIE RB00). 
CLONE MHVG CLONE PRVG PRVG*μ CLONE MHPRVG MHPRVG*μ 
RB006655 1,55 RB006655 1,14 1,68 RB006655 1,13 1,67 
RB005017 1,50 RB005017 1,11 1,64 RB005017 1,11 1,64 
RB006629 1,44 RB867515 1,10 1,62 RB867515 1,10 1,62 
RB005041 1,44 RB005041 1,07 1,58 RB006629 1,07 1,57 
RB005294 1,43 RB006629 1,07 1,57 RB005041 1,07 1,57 
RB005598 1,42 RB005294 1,06 1,56 RB005294 1,06 1,56 
RB005098 1,41 RB005598 1,05 1,55 RB005598 1,05 1,55 
RB867515* 1,40 RB005098 1,04 1,53 RB005098 1,03 1,53 
RB006607 1,39 RB006607 1,03 1,51 RB006607 1,03 1,51 
RB006656 1,38 RB006656 1,02 1,51 RB006656 1,02 1,51 
RB005014 1,38 RB005014 1,02 1,50 RB005014 1,02 1,50 
RB006638 1,37 RB006634 1,01 1,50 RB006638 1,01 1,49 
RB006657 1,37 RB006638 1,01 1,49 RB006634 1,01 1,49 
RB006610 1,36 RB006657 1,01 1,49 RB006657 1,00 1,48 
RB006634 1,34 RB006610 1,00 1,48 RB006610 1,00 1,47 
RB005565 1,34 RB005565 0,99 1,46 RB005565 0,99 1,45 
RB005205 1,33 RB005205 0,98 1,44 RB005205 0,97 1,44 
RB006624 1,32 RB006624 0,96 1,42 RB006624 0,96 1,42 
RB006676 1,28 RB006676 0,95 1,40 RB006676 0,95 1,40 
RB005003 1,26 RB005003 0,95 1,40 RB005003 0,94 1,39 
RB005151 1,25 RB005151 0,93 1,38 RB005151 0,93 1,37 
RB005482 1,25 RB72454  0,93 1,37 RB72454  0,93 1,37 
RB72454*  1,25 RB005482 0,93 1,37 RB005482 0,93 1,37 
RB005182 1,23 RB005182 0,90 1,33 RB005182 0,90 1,33 
RB006609 1,21 RB006609 0,90 1,33 RB006609 0,90 1,33 
RB005206 1,16 RB005206 0,86 1,27 RB005206 0,86 1,27 
*Testemunhas nos experimentos; MGHV: Média harmônica dos valores genotípicos, PRVG:   
Performance relativa dos valores genotípicos, MHPRVG: Média harmônica da performance relativa dos 
valores genotípicos, μ: Média geral. 
 
Para MMC destacam-se os clones RB006655, RB005017, RB006629, RB005041 
e RB005294 com os maiores valores de estabilidade (MHVG). Para a adaptabilidade 
(PRVG) os melhores clones foram RB006655, RB005017, RB867515, RB005041 e 
RB006629. Já levando em consideração os três critérios (MHPRVG), os melhores clones 
foram RB006655, RB005017, RB867515, RB006629, RB005041 mudando apenas o 
ordenamento (Tabela 6). É possível observar o bom desempenho da variedade RB867515 
sendo uma caraterística importante desta já observada no campo tanto em experimentação 
como em área comercial, a RB72454 apresentou, no entanto, um desempenho abaixo dos 
clones promissores e da média geral (Tabela 6). 
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TABELA 7 - ESTABILIDADE DE VALORES GENOTÍPICOS (MHVG); ADAPTABILIDADE DE 
VALORES GENOTÍPICOS (PRVG E PRVG*μ); ESTABILIDADE E ADAPTABILIDADE DE 
VALORES GENOTÍPICOS (MHPRVG E MHPRVG*μ) PARA A TONELADA DE COLMOS POR 
HECTARE (TCH) PREDITOS PARA OS 24 CLONES DE CANA-DE-AÇÚCAR (SÉRIE RB00). 
CLONE MHVG CLONE PRVG PRVG*μ CLONE MHPRVG MHPRVG*μ 
RB005565 108,75 RB005565 1,11 126,97 RB005565 1,10 126,49 
RB005098 106,48 RB005098 1,09 125,07 RB005098 1,09 124,90 
RB006655 106,03 RB006655 1,09 124,85 RB006655 1,08 124,41 
RB005014 105,10 RB005014 1,07 123,28 RB005014 1,07 122,91 
RB006656 103,30 RB006656 1,06 121,58 RB006656 1,06 121,45 
RB005017 102,90 RB005017 1,05 120,81 RB005017 1,05 120,79 
RB005598 100,47 RB005598 1,03 118,81 RB005598 1,03 118,62 
RB005151 100,24 RB005151 1,03 118,22 RB005151 1,03 118,13 
RB006607 99,46 RB006607 1,02 117,45 RB006607 1,02 117,06 
RB006676 97,96 RB006676 1,01 116,09 RB006676 1,01 115,89 
RB006624 97,36 RB006624 1,01 115,55 RB006624 1,00 115,42 
RB005041 97,30 RB005041 1,00 115,04 RB005041 1,00 114,94 
RB006634 96,52 RB006634 1,00 114,92 RB006634 1,00 114,60 
RB005205 96,01 RB005205 0,99 114,05 RB005205 0,99 114,01 
RB005182 95,57 RB005182 0,98 112,76 RB005182 0,98 112,64 
RB006629 95,02 RB006629 0,98 112,63 RB006629 0,98 112,51 
RB006609 94,80 RB006609 0,98 112,58 RB006609 0,98 112,49 
RB006638 93,51 RB006638 0,97 111,70 RB006638 0,97 111,60 
RB006610 93,42 RB006610 0,96 110,22 RB006610 0,96 110,10 
RB005482 93,14 RB005482 0,96 110,18 RB005482 0,96 110,05 
RB005294 92,76 RB005294 0,96 109,71 RB005294 0,95 109,54 
RB72454*  90,84 RB72454  0,95 109,60 RB72454  0,95 109,54 
RB005003 90,67 RB005003 0,94 107,99 RB005003 0,94 107,62 
RB005206 90,22 RB005206 0,93 107,07 RB005206 0,93 106,91 
RB867515* 90,20 RB867515 0,92 105,57 RB867515 0,92 105,53 
RB006657 87,46 RB006657 0,90 103,25 RB006657 0,90 103,17 
*Testemunhas nos experimentos; MGHV: Média harmônica dos valores genotípicos, PRVG: 
Performance relativa dos valores genotípicos, MHPRVG: Média harmônica da performance relativa dos 
valores genotípicos, μ: Média geral. 
 
Para TCH destacam-se os clones RB005565, RB005098, RB006655, RB005014, 
RB006656 com maiores valores de estabilidade (MHVG), esses mesmos clones também 
são os melhores quando se considera adaptabilidade (PRVG), sendo também estes 
mesmos os melhores quando se consideram os três critérios simultaneamente 
(MHPRVG), esses clones presentaram uma superioridade média de 6% a 10% sobre a 
média geral. Considerando TCH o clone RB005565 apresentou superioridade média no 






TABELA 8 - ESTABILIDADE DE VALORES GENOTÍPICOS (MHVG); ADAPTABILIDADE DE 
VALORES GENOTÍPICOS (PRVG E PRVG*μ); ESTABILIDADE E ADAPTABILIDADE DE 
VALORES GENOTÍPICOS (MHPRVG E MHPRVG*μ) PARA O TEOR DE SACAROSE APARENTE 
(PC) PREDITOS PARA OS 24 CLONES DE CANA-DE-AÇÚCAR (SÉRIE RB00). 
CLONE MHVG CLONE PRVG PRVG*μ CLONE MHPRVG MHPRVG*μ 
RB006629 14,15 RB006629 1,04 14,49 RB006629 1,04 14,48 
RB005017 13,93 RB005017 1,03 14,23 RB005017 1,03 14,22 
RB005041 13,85 RB005003 1,02 14,19 RB005041 1,02 14,17 
RB006657 13,84 RB005041 1,02 14,18 RB005003 1,02 14,17 
RB005206 13,83 RB006657 1,02 14,16 RB006657 1,02 14,15 
RB005003 13,83 RB005206 1,02 14,15 RB005206 1,02 14,14 
RB005151 13,79 RB005151 1,02 14,10 RB005151 1,02 14,09 
RB005482 13,79 RB005482 1,02 14,09 RB005482 1,02 14,08 
RB006610 13,77 RB006610 1,01 14,07 RB006610 1,01 14,07 
RB006607 13,74 RB006607 1,01 14,06 RB006607 1,01 14,06 
RB005294 13,72 RB005294 1,01 14,04 RB005294 1,01 14,03 
RB005014 13,67 RB005014 1,01 14,00 RB005014 1,01 13,98 
RB005205 13,67 RB005205 1,01 13,97 RB005205 1,01 13,96 
RB006655 13,65 RB006655 1,01 13,97 RB006655 1,01 13,96 
RB006609 13,62 RB006609 1,00 13,93 RB006609 1,00 13,93 
RB005182 13,57 RB005182 1,00 13,87 RB005182 1,00 13,87 
RB006634 13,55 RB006634 1,00 13,87 RB006634 1,00 13,86 
RB006624 13,47 RB006624 0,99 13,78 RB006624 0,99 13,78 
RB006676 13,40 RB006676 0,99 13,77 RB006676 0,99 13,74 
RB005098 13,38 RB005098 0,99 13,68 RB005098 0,99 13,67 
RB867515* 13,33 RB006638 0,98 13,60 RB006638 0,98 13,60 
RB006638 13,28 RB005598 0,98 13,54 RB005598 0,98 13,53 
RB005598 13,26 RB867515 0,97 13,40 RB867515 0,97 13,39 
RB005565 12,73 RB72454 0,96 13,35 RB72454  0,96 13,35 
RB006656 12,69 RB006656 0,94 13,00 RB006656 0,94 13,00 
RB72454*  12,59 RB005565 0,94 13,00 RB005565 0,94 12,97 
*Testemunhas nos experimentos; MGHV: Média harmônica dos valores genotípicos, PRVG: 
Performance relativa dos valores genotípicos, MHPRVG: Média harmônica da performance relativa dos 
valores genotípicos, μ: Média geral. 
 
Para PC os cinco clones mais estáveis foram RB006629, RB005017, RB005041, 
RB006657 e RB005206. Os cinco mais adaptáveis foram RB006629, RB005017, 
RB005003, RB005041 e RB006657. Considerando a produtividade, estabilidade e 
adaptabilidade simultaneamente (MHPRVG) os melhores clones foram RB006629, 
RB005017, RB005041, RB005003 e RB006657. Os cinco melhores clones para PC 
considerando MHPRVG apresentaram superioridade média de 2% a 4% sobre a média 
geral. Destes destaca-se o RB006629 o qual apresentou uma superioridade media sobre 




TABELA 9 - ESTABILIDADE DE VALORES GENOTÍPICOS (MHVG); ADAPTABILIDADE DE 
VALORES GENOTÍPICOS (PRVG E PRVG*μ); ESTABILIDADE E ADAPTABILIDADE DE 
VALORES GENOTÍPICOS (MHPRVG E MHPRVG*μ) PARA A TONELADA DE SACAROSE POR 
HECTARE (TPH) PREDITOS PARA OS 24 CLONES DE CANA-DE-AÇÚCAR (SÉRIE RB00). 
CLONE MHVG CLONE PRVG PRVG*μ CLONE MHPRVG MHPRVG*μ 
RB005014 14,09 RB006655 1,07 16,79 RB006655 1,07 16,76 
RB006655 14,03 RB005017 1,06 16,61 RB005017 1,06 16,61 
RB005017 13,95 RB005014 1,06 16,59 RB005014 1,05 16,53 
RB005098 13,90 RB005098 1,05 16,53 RB005098 1,05 16,48 
RB005151 13,67 RB005151 1,04 16,26 RB005151 1,04 16,24 
RB006607 13,56 RB006607 1,03 16,14 RB006607 1,03 16,09 
RB005565 13,51 RB006629 1,02 16,07 RB006629 1,02 16,06 
RB006629 13,45 RB005565 1,02 16,07 RB005565 1,02 16,06 
RB005041 13,37 RB005041 1,02 15,97 RB005041 1,02 15,96 
RB005598 13,19 RB005598 1,01 15,80 RB005598 1,01 15,77 
RB005205 13,14 RB006676 1,00 15,74 RB006676 1,00 15,72 
RB006676 13,14 RB006656 1,00 15,64 RB006656 1,00 15,62 
RB006624 13,09 RB006634 0,99 15,60 RB005182 0,99 15,57 
RB006656 13,07 RB005182 0,99 15,58 RB006634 0,99 15,56 
RB005182 13,03 RB006624 0,99 15,54 RB006624 0,99 15,54 
RB006634 12,98 RB005205 0,99 15,54 RB005205 0,99 15,52 
RB005482 12,97 RB005482 0,98 15,44 RB867515 0,98 15,42 
RB006610 12,89 RB867515 0,98 15,43 RB005482 0,98 15,42 
RB006609 12,86 RB006610 0,98 15,39 RB006610 0,98 15,37 
RB005294 12,85 RB006609 0,98 15,37 RB006609 0,98 15,35 
RB005003 12,58 RB005294 0,98 15,33 RB005294 0,98 15,32 
RB005206 12,56 RB005003 0,96 15,10 RB005003 0,96 15,07 
RB006638 12,55 RB005206 0,96 15,05 RB005206 0,96 15,02 
RB006657 12,30 RB006638 0,95 14,98 RB006638 0,95 14,97 
RB72454* 11,95 RB006657 0,94 14,67 RB006657 0,94 14,67 
RB867515* 11,90 RB72454 0,92 14,49 RB72454 0,92 14,49 
*Testemunhas nos experimentos; MGHV: Média harmônica dos valores genotípicos, PRVG: 
Performance relativa dos valores genotípicos, MHPRVG: Média harmônica da performance relativa dos 
valores genotípicos, μ: Média geral. 
 
Para TPH os cinco clones com maior estabilidade (MHVG) foram RB005014, 
RB006655, RB005017, RB005098, e RB005151, com maior adaptabilidade foram os 
clones RB006655, RB005017, RB005014, RB005098, RB005151, levando em 
consideração a seleção simultânea com base na produtividade, adaptabilidade e 
estabilidade (MHPRVG), os mesmos clones ficaram entre os cinco primeiros, havendo 
mudança apenas no ordenamento (Tabela 9).  
Os cinco clones de melhor desempenho para TPH nos métodos MHPRVG e da 
análise dos valores genótipos considerando a interação genótipo × ambiente media 
(μ+g+gam) foram os mesmos. Esses clones presentaram uma superioridade média de 4% 
48 
 
a 7% sobre a média geral dos seis locais. O clone RB006655, primeiro colocado no 
método das MHPRVG, apresentou desempenho ao menos 13% superior que as 
testemunhas para o caráter TPH (Tabela 9). 
O uso dos valores da média harmônica dos valores genotípicos (MHVG), permite 
a seleção simultânea para produtividade e estabilidade, considerando a instabilidade 
dentro dos locais; entretanto os valores de PRVG e MHPRVG manifestam a 
superioridade média de um genótipo em relação à média do ambiente onde este for 
cultivado, os valores de MHPRVGi*μ proporcionam o valor genotípico médio dos clones 
nos ambientes avaliados, capitalizando a adaptabilidade e penalizando a instabilidade 
(RESENDE 2007a). Diante disto os genótipos de melhor desempenho pelo método da 
média harmônica podem ser usados para plantio em qualquer local com variados padrões 
de interação genótipo × ambiente, já que além de ser mais produtivos são altamente 
estáveis e amplamente adaptáveis.  
Os clones RB006655, RB005014 e RB005098 apresentaram altos valores de 
MHPRVG para TCH e consequentemente para TPH, ou seja, são materiais com elevada 
produção de biomassa, estes clones estão sendo cultivados em áreas de plantio pre-
comercial, o RB006665 está ganhando área no plantio pre-comercial no estado do Paraná, 
entretanto o RB005014 e o RB005098 no estado de São Paulo. 
Silveira, (2011), recomenda a seleção de genótipos de cana-de-açúcar com base 
na produtividade e adaptabilidade geral levando em consideração além de TPH também 
as outras caraterísticas, assim a seleção de clones com valores equilibrados entre TCH  e 
PC, ou seja, com alta produção de biomassa mas também ricos em sacarose, podem 
contribuir a melhorar a relação custo/benefício de produção, como é o casso dos clones 
RB005017 e RB005151, entretanto aqueles clones que não apresentem um desempenho 
equilibrado mas apresentem desempenho bom para uma caraterística determinada podem 
ser usados como genitores em novos cruzamentos, como é o caso do RB006629 o qual é 
um clone rico em sacarose. 
Diante dos resultados verificou-se que os clones de melhor desempenho para as 
principais características de produção foram todos superiores em relação as testemunhas. 
Se considerar outros caracteres agronômicos importantes tais como comportamento em 
relação as principais doenças, florescimento, colheita mecanizada, estes clones têm 




Foi constatada a existência de interação genótipo × ambiente para todas as 
caraterísticas avaliadas. 
 Os cinco clones promissores para se tornar novas variedades de cana-de-açúcar 
são RB006655, RB005017, RB005014, RB005098 e RB005151, já que estes 
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APÊNDICE 1 – ESTIMATIVAS DOS VALORES GENOTÍPICOS 
CAPITALIZANDO A INTERAÇÃO GENÓTIPO × AMBIENTE, PARA CADA 
LOCAL (μ+g+ga), PARA O AMBIENTE MÉDIO (μ+g+gam), E 
ORDENAMENTO (R), PARA A CARACTERÍSTICA NCM AVALIADA EM 24 
CLONES DE CANA-DE-AÇÚCAR E DUAS TESTEMUNHAS (RB867515, 
RB72454), DURANTE TRÊS CICLOS DE CULTIVO EM SEIS LOCAIS NO 
















u+g+ga R u+g+ga R u+g+ga R u+g+ga R u+g+ga R u+g+ga R u+g+gam R 
RB006607 7,40 22 14,28 10 10,33 11 12,00 8 9,30 12 10,14 20 10,80 13 
RB006676 8,98 6 14,54 7 10,62 7 12,02 6 9,59 8 11,20 9 11,38 8 
RB005003 8,05 13 13,84 13 9,73 20 10,78 20 9,14 14 10,22 17 10,52 17 
RB006610 7,53 20 13,65 17 9,77 18 11,48 12 8,54 20 10,40 15 10,45 19 
RB006629 7,46 21 12,75 24 8,95 25 10,52 22 8,49 23 97,95 24 9,89 24 
RB005151 9,28 2 14,72 5 10,99 3 12,80 5 10,03 4 12,03 2 11,87 2 
RB006656 8,27 12 14,58 6 10,83 5 12,85 4 9,83 5 11,31 7 11,50 6 
RB006624 8,68 7 14,53 8 10,29 14 11,51 11 9,45 10 11,22 8 11,17 10 
RB006638 7,89 16 13,17 21 9,63 21 11,32 14 8,66 18 9,82 22 10,31 21 
RB005182 9,10 4 14,85 4 10,30 12 12,94 3 10,45 2 11,65 5 11,77 3 
RB005014 9,09 5 15,53 1 11,50 1 11,24 17 9,77 6 11,10 10 11,60 5 
RB005206 9,35 1 14,24 11 10,48 9 11,92 9 9,58 9 11,35 6 11,38 9 
RB005017 7,66 19 13,41 19 9,53 22 11,34 13 9,00 16 10,21 18 10,42 20 
RB005565 9,20 3 15,10 3 11,07 2 13,68 1 11,09 1 12,16 1 12,28 1 
RB005205 8,63 8 13,78 14 10,30 13 12,02 7 9,19 13 10,66 13 10,99 11 
RB005041 7,39 23 12,94 23 9,11 24 10,59 21 8,53 21 10,01 21 9,99 23 
RB006655 8,39 11 14,37 9 9,81 17 11,23 18 8,49 22 10,67 12 10,72 15 
RB005294 7,10 25 13,04 22 9,16 23 10,08 25 8,20 24 9,81 23 9,79 25 
RB867515* 7,33 24 NA NA 9,82 16 10,43 23 8,60 19 9,67 25 10,07 22 
RB006634 7,98 15 13,19 20 9,74 19 11,29 16 9,06 15 10,19 19 10,47 18 
RB005482 7,88 17 14,14 12 10,39 10 11,02 19 9,62 7 10,62 14 10,83 12 
RB005098 8,59 9 13,62 18 10,71 6 13,01 2 9,37 11 11,67 4 11,39 7 
RB006609 8,01 14 15,21 2 10,86 4 11,91 10 10,38 3 11,89 3 11,60 4 
RB006657 6,76 26 12,24 25 88,45 26 10,23 24 8,09 25 9,33 26 9,48 26 
RB72454* 7,67 18 13,78 15 10,60 8 NA NA NA NA 10,39 16 10,74 14 
RB005598 8,39 10 13,76 16 9,85 15 11,30 15 8,94 17 10,68 11 10,71 16 
MÉDIA 
GERAL 8,16   13,94   10,12   11,58   9,25   10,7   10,85   










APÊNDICE 2 – ESTIMATIVAS DOS VALORES GENOTÍPICOS 
CAPITALIZANDO A INTERAÇÃO GENÓTIPO × AMBIENTE, PARA CADA 
LOCAL (μ+g+ga), PARA O AMBIENTE MÉDIO (μ+g+gam), E 
ORDENAMENTO (R), PARA A CARACTERÍSTICA MMC AVALIADA EM 24 
CLONES DE CANA-DE-AÇÚCAR E DUAS TESTEMUNHAS (RB867515, 
RB72454), DURANTE TRÊS CICLOS DE CULTIVO EM SEIS LOCAIS NO 
















u+g+ga R u+g+ga R u+g+ga R u+g+ga R u+g+ga R u+g+ga R u+g+gam R 
RB006607 1,68 14 2,02 8 0,97 7 1,81 9 1,21 6 1,23 18 1,51 11 
RB006676 1,67 15 1,82 20 0,86 19 1,76 13 1,06 21 1,14 23 1,41 20 
RB005003 1,71 12 1,93 16 0,82 25 1,53 22 0,97 23 1,34 11 1,41 19 
RB006610 1,72 10 1,93 15 0,93 15 1,55 21 1,13 14 1,42 4 1,47 15 
RB006629 1,78 5 2,15 5 0,95 10 1,86 6 1,20 9 1,40 5 1,58 5 
RB005151 1,59 19 1,92 18 0,86 20 1,67 16 1,07 19 1,06 26 1,39 21 
RB006656 1,80 4 1,92 17 0,95 11 1,80 10 1,08 17 1,38 7 1,51 10 
RB006624 1,50 24 1,80 21 0,94 13 1,71 15 1,16 11 1,20 19 1,41 18 
RB006638 1,75 7 1,99 11 0,92 17 1,65 17 1,20 8 1,30 12 1,49 13 
RB005182 1,44 26 1,75 23 0,85 22 1,50 25 1,03 22 1,24 17 1,32 25 
RB005014 1,71 13 1,94 14 0,97 8 1,82 8 1,08 18 1,34 10 1,50 12 
RB005206 1,45 25 1,78 22 0,74 26 1,51 24 0,95 25 1,15 22 1,29 26 
RB005017 1,89 2 2,16 3 1,04 2 1,85 7 1,25 4 1,44 2 1,63 2 
RB005565 1,66 17 1,87 19 0,92 16 1,62 19 1,22 5 1,25 15 1,45 16 
RB005205 1,54 22 2,01 9 0,94 14 1,52 23 1,10 15 1,36 8 1,44 17 
RB005041 1,74 9 2,17 2 0,94 12 1,92 5 1,28 2 1,29 13 1,58 4 
RB006655 1,92 1 2,10 6 1,08 1 1,98 2 1,28 3 1,48 1 1,66 1 
RB005294 1,78 6 2,00 10 1,03 3 2,01 1 1,14 12 1,27 14 1,56 6 
RB867515* 1,72 11 NA NA 1,02 4 1,94 3 1,30 1 1,39 6 1,60 3 
RB006634 1,74 8 2,16 4 0,91 18 1,94 4 1,07 20 1,15 21 1,52 9 
RB005482 1,54 23 1,94 13 0,84 23 1,59 20 1,09 16 1,12 24 1,38 23 
RB005098 1,55 21 2,05 7 0,99 5 1,73 14 1,21 7 1,43 3 1,52 8 
RB006609 1,63 18 1,74 24 0,82 24 1,62 18 0,97 24 1,11 25 1,34 24 
RB006657 1,57 20 1,98 12 0,96 9 1,79 11 1,18 10 1,25 16 1,48 14 
RB72454*  1,66 16 1,73 25 0,85 21 NA NA NA NA 1,18 20 1,38 22 
RB005598 1,82 3 2,20 1 0,97 6 1,76 12 1,13 13 1,35 9 1,56 7 
MÉDIA 
GERAL 1,68   1,97   0,92   1,73   1,13   1,28   1,48   










APÊNDICE 3 – ESTIMATIVAS DOS VALORES GENOTÍPICOS 
CAPITALIZANDO A INTERAÇÃO GENÓTIPO × AMBIENTE, PARA CADA 
LOCAL (μ+g+ga), PARA O AMBIENTE MÉDIO (μ+g+gam), E 
ORDENAMENTO (R), PARA A CARACTERÍSTICA TCH AVALIADA EM 24 
CLONES DE CANA-DE-AÇÚCAR E DUAS TESTEMUNHAS (RB867515, 
RB72454), DURANTE TRÊS CICLOS DE CULTIVO EM SEIS LOCAIS NO 
















u+g+ga R u+g+ga R u+g+ga R u+g+ga R u+g+ga R u+g+ga R u+g+gam R 
RB006607 91,04 22 203,60 4 70,41 6 144,6 5 79,87 5 92,646 20 117,80 9 
RB006676 103,31 6 191,40 17 66,30 13 138,5 9 74,30 14 94,437 18 115,49 11 
RB005003 97,72 13 192,76 16 59,54 24 117,6 25 66,27 25 96,532 14 109,17 23 
RB006610 91,92 20 189,69 19 64,50 17 122,7 24 69,04 21 100,675 8 110,52 19 
RB006629 98,01 11 193,39 13 61,60 23 131,0 14 73,49 17 97,099 13 113,20 15 
RB005151 103,41 5 197,87 7 68,30 9 142,4 6 76,66 10 95,940 16 118,20 8 
RB006656 100,23 9 197,71 8 71,73 5 148,3 2 77,17 8 106,321 4 121,02 5 
RB006624 94,84 17 190,82 18 67,87 11 129,3 17 76,15 12 97,651 12 113,54 14 
RB006638 97,89 12 186,01 22 62,53 21 127,2 19 73,08 18 90,571 22 110,33 20 
RB005182 93,70 18 188,00 21 62,44 22 130,0 16 76,38 11 100,082 9 112,54 17 
RB005014 107,66 2 212,62 1 78,07 1 131,9 12 76,78 9 103,242 5 122,49 4 
RB005206 96,14 14 183,94 23 59,34 25 123,0 22 66,62 24 93,687 19 107,90 24 
RB005017 102,10 7 201,28 5 69,79 8 139,8 8 81,18 2 102,540 6 120,23 6 
RB005565 103,80 4 198,93 6 72,84 4 147,1 3 93,84 1 107,186 3 124,72 1 
RB005205 95,75 15 192,86 15 67,54 12 123,4 21 72,07 19 99,213 10 112,58 16 
RB005041 95,73 16 197,08 10 63,85 19 137,2 10 78,23 6 96,048 15 115,47 12 
RB006655 112,98 1 211,26 2 72,97 3 141,1 7 77,35 7 107,760 2 124,67 2 
RB005294 91,90 21 189,21 20 64,92 16 131,0 13 68,75 22 91,443 21 110,31 21 
RB867515* 93,60 19 NA NA 70,18 7 132,6 11 80,21 3 95,327 17 115,22 13 
RB006634 100,85 8 197,62 9 65,07 15 145,2 4 72,03 20 90,465 23 115,98 10 
RB005482 89,33 23 195,36 11 64,24 18 122,7 23 75,24 13 90,072 24 110,27 22 
RB005098 98,58 10 194,69 12 75,29 2 151,1 1 80,12 4 115,063 1 123,25 3 
RB006609 88,83 24 193,16 14 65,14 14 128,5 18 74,10 16 97,799 11 112,02 18 
RB006657 82,93 26 177,10 25 59,33 26 123,7 20 68,74 23 87,670 26 104,01 26 
RB72454 * 88,80 25 177,59 24 63,48 20 NA NA NA NA 87,820 25 106,27 25 
RB005598 107,14 3 207,50 3 68,24 10 130,8 15 74,20 15 102,110 7 119,11 7 
MÉDIA 
GERAL 97,24   194,45   66,75   133,4   75,01   97,67   
114,86   










APÊNDICE 4 – ESTIMATIVAS DOS VALORES GENOTÍPICOS 
CAPITALIZANDO A INTERAÇÃO GENÓTIPO × AMBIENTE, PARA CADA 
LOCAL (μ+g+ga), PARA O AMBIENTE MÉDIO (μ+g+gam), E 
ORDENAMENTO (R), PARA A CARACTERÍSTICA PC AVALIADA EM 24 
CLONES DE CANA-DE-AÇÚCAR E DUAS TESTEMUNHAS (RB867515, 
RB72454), DURANTE TRÊS CICLOS DE CULTIVO EM SEIS LOCAIS NO 
















u+g+ga R u+g+ga R u+g+ga R u+g+ga R u+g+ga R u+g+ga R u+g+gam R 
RB006607 12,85 10 12,27 17 12,58 6 14,17 7 15,48 10 15,99 7 14,06 10 
RB006676 12,06 25 12,45 8 11,30 24 14,56 3 15,45 12 16,01 6 13,81 18 
RB005003 12,40 19 12,43 9 12,45 8 14,06 13 16,51 1 16,42 1 14,21 2 
RB006610 13,16 8 12,69 6 12,24 15 14,08 12 15,45 11 15,75 14 14,06 9 
RB006629 13,16 7 12,38 12 12,94 2 15,09 1 16,09 3 16,26 2 14,49 1 
RB005151 12,72 13 12,36 13 12,72 4 14,63 2 15,53 7 15,56 20 14,09 7 
RB006656 12,25 24 11,50 25 10,88 26 13,30 24 14,44 23 14,77 24 13,02 25 
RB006624 12,51 16 12,24 18 12,06 18 14,16 9 15,04 19 15,68 16 13,78 19 
RB006638 12,62 15 12,15 19 11,51 23 13,84 19 14,72 22 15,85 11 13,62 21 
RB005182 12,48 18 12,73 5 12,13 16 14,03 14 15,18 17 15,63 17 13,87 16 
RB005014 12,79 11 11,78 23 13,05 1 13,71 22 15,62 5 16,04 5 14,00 12 
RB005206 13,53 2 12,28 16 12,32 11 13,90 17 15,68 4 16,19 3 14,15 6 
RB005017 13,18 6 13,15 1 12,53 7 14,16 10 15,35 14 15,83 12 14,20 3 
RB005565 11,97 26 12,39 11 11,68 22 12,93 25 13,32 25 14,48 26 12,96 26 
RB005205 13,19 5 11,93 22 12,81 3 13,91 16 15,50 9 15,41 21 13,96 14 
RB005041 12,69 14 12,41 10 12,70 5 14,17 8 16,18 2 15,93 8 14,18 4 
RB006655 12,97 9 12,64 7 11,76 20 14,52 4 15,52 8 15,38 22 13,97 13 
RB005294 12,38 21 12,81 2 12,36 9 14,42 5 15,41 13 15,79 13 14,03 11 
RB867515* 12,38 20 NA NA 11,12 25 13,83 20 14,74 21 15,57 19 13,44 23 
RB006634 13,20 4 12,09 21 12,08 17 13,89 18 15,24 16 15,69 15 13,87 17 
RB005482 13,24 3 12,74 4 12,33 10 14,13 11 15,09 18 15,86 10 14,07 8 
RB005098 12,50 17 12,11 20 12,25 14 13,64 23 14,93 20 15,59 18 13,68 20 
RB006609 12,33 22 12,80 3 12,25 13 13,74 21 15,60 6 15,88 9 13,94 15 
RB006657 13,62 1 12,31 15 12,27 12 14,29 6 15,35 15 16,06 4 14,15 5 
RB72454*  12,29 23 11,76 24 11,72 21 NA NA NA NA 15,18 23 13,43 24 
RB005598 12,73 12 12,32 14 11,94 19 14,02 15 14,43 24 14,62 25 13,51 22 
MÉDIA 
GERAL 12,74   12,34   12,15   14,03   15,26   15,67   13,87   







APÊNDICE 5 – ESTIMATIVAS DOS VALORES GENOTÍPICOS 
CAPITALIZANDO A INTERAÇÃO GENÓTIPO × AMBIENTE, PARA CADA 
LOCAL (μ+g+ga), PARA O AMBIENTE MÉDIO (μ+g+gam), E 
ORDENAMENTO (R), PARA A CARACTERÍSTICA TPH AVALIADA EM 24 
CLONES DE CANA-DE-AÇÚCAR E DUAS TESTEMUNHAS (RB867515, 
RB72454), DURANTE TRÊS CICLOS DE CULTIVO EM SEIS LOCAIS NO 
















μ+g+ga R μ+g+ga R μ+g+ga R μ+g+ga R μ+g+ga R μ+g+ga R μ+g+gam R 
RB006607 11,72 23 24,86 5 8,65 3 20,27 3 11,96 1 14,63 21 16,15 6 
RB006676 12,79 8 23,69 17 7,80 20 19,91 6 10,98 15 14,94 18 16,01 11 
RB005003 12,34 14 23,92 14 7,48 24 16,92 25 10,26 24 15,64 8 15,78 22 
RB006610 12,14 17 24,00 13 7,98 15 17,54 23 10,40 21 15,92 5 15,83 19 
RB006629 12,90 7 24,21 10 7,97 16 19,42 10 11,52 5 15,74 6 16,12 7 
RB005151 13,03 5 24,34 8 8,51 6 20,39 2 11,38 6 14,98 17 16,18 5 
RB006656 12,27 16 23,20 21 7,89 18 19,76 7 10,75 17 15,57 9 15,96 13 
RB006624 12,04 19 23,47 19 8,18 9 18,33 15 11,08 13 15,29 13 15,91 15 
RB006638 12,41 12 22,80 23 7,47 25 17,74 20 10,63 18 14,41 23 15,74 24 
RB005182 12,04 18 23,81 16 7,76 21 18,49 13 11,26 10 15,73 7 15,94 14 
RB005014 13,41 3 25,23 4 9,55 1 18,21 17 11,21 11 15,94 3 16,23 4 
RB005206 12,78 9 22,87 22 7,46 26 17,56 22 10,11 25 15,18 15 15,76 23 
RB005017 13,17 4 25,65 2 8,57 4 19,64 8 11,79 3 15,94 4 16,32 2 
RB005565 12,43 11 24,21 9 8,23 8 19,21 11 11,89 2 15,46 10 16,09 8 
RB005205 12,50 10 23,41 20 8,40 7 17,52 24 10,78 16 15,37 12 15,85 18 
RB005041 12,29 15 24,43 7 8,02 13 19,59 9 11,75 4 15,23 14 16,06 9 
RB006655 14,17 1 26,06 1 8,56 5 19,99 5 11,08 12 16,22 2 16,39 1 
RB005294 11,86 21 23,92 15 8,07 10 18,79 12 10,47 19 14,64 20 15,80 21 
RB867515* 11,77 22 NA NA 8,00 14 18,46 14 11,31 9 14,79 19 15,89 16 
RB006634 12,90 6 24,10 12 7,88 19 20,11 4 10,39 22 14,23 25 15,99 12 
RB005482 11,88 20 24,66 6 8,04 12 17,67 21 11,38 7 14,50 22 15,87 17 
RB005098 12,38 13 23,55 18 8,83 2 20,44 1 11,32 8 17,28 1 16,26 3 
RB006609 11,44 24 24,20 11 7,92 17 17,97 19 11,02 14 15,40 11 15,82 20 
RB006657 11,30 26 22,16 24 7,54 23 18,01 18 10,38 23 14,39 24 15,71 25 
RB72454* 11,41 25 21,81 25 7,71 22 NA NA NA NA 13,96 26 15,69 26 
RB005598 13,44 2 25,30 3 8,05 11 18,26 16 10,42 20 15,14 16 16,04 10 
MÉDIA 
GERAL 12,42   23,99   8,1   18,78   10,99   15,25   15,98   
*Testemunhas nos experimentos 
